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HIV-virus i retslokalet 
Af: Kresten Cæsar Torp, Aalborghus Gymnasium 
Materialet inddrager dele af: Regassa, Laura; Naowarra Cheeptham og Michèle Shuster: Murder 
by HIV?, NSTA,  Link: Murder by HIV? Grades 9-12 Edition | NSTA 
 
Retssagen 
I 1995 blev en lidt speciel sag indbragt for retten i Louisiana, USA. Som en del af bevisførelsen 
valgte man at anvende en fylogenetisk analyse af HIV-virus fra offeret. 
 
Sommeren før, i juli 1994, havde offeret, en sygeplejerske, afbrudt et forhold til sin kæreste, en 
læge. 4. august mødte han imidlertid op på hendes adresse, og gav hende en indsprøjtning med 
vitamin B-12 mod hendes vilje. Han havde også tidligere givet hende indsprøjtninger med vitamin 
B-12, men denne gang var indsprøjtningen meget smertefuld.  
I januar 1995 blev hun testet positiv for HIV, og hun anklagede sin tidligere kæreste for at have 
inficeret hende med HIV med sprøjten i august. Han blev anklaget for uagtsomt manddrab. 
 
Offeret var bloddonor, og var i den forbindelse testet negativ for HIV adskillige gange, senest i april 
1994. Hun var om sygeplejerske en enkelt gang kommet i berøring med slim fra en AIDS-patient, 
men var efterfølgende testet negativ for HIV. Hun havde haft sex med i alt 7 mænd, som alle blev 
testet negative for HIV. 
Det viste sig, at en af ekskærestens patienter, der havde AIDS, havde fået taget en blodprøve lige 
inden 4. august 1994, men prøven var ikke blevet sendt videre til kontrol. De tilhørende papirer 
var ikke udfyldt korrekt, og politiet fandt dem i en kasse med journaler fra 1982 i et depot.  
 
Hvordan matcher man HIV-sekvenser? 
Hvordan bestemmer man, om offerets HIV-virus stammer fra patienten, der fik taget blodprøven? 
Der er flere overvejelser: 
• HIV’s genom består af RNA, som først skal oversættes til DNA, før det kan sekventeres. 
• RNA muterer hurtigere end DNA. Virus fra en patient vil derfor afvige lidt fra hinanden. 
 
 
Man anvender følgende procedure: 
 
1. RNA fra HIV-virus oprenses fra personen. 
2. RNA oversættes til DNA. Det sker ved en tilbagetranskription, vha. enzymet Revers 

Transkripase 
3. DNA sekventeres. 
 
Herefter undersøges om virus-DNA fra offeret matcher virus-DNA fra patienten. 
Denne sammenligning skal dog tage højde for at der er sket mutationer. Derfor sammenlignes den 
med virus-DNA fra andre HIV-smittede i området.  
4. Sammenligningen foretages ved at lave alignment af DNA-sekvenserne og ved hjælp af deres 

genetiske afstand opstille et fylogenetisk træ. 
 

https://www.nsta.org/ncss-case-study/murder-hiv-grades-9-12-edition
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Opgaver 
• Forklar, principperne i hvordan man kan foretage procedure 1-3. Anvend dine bøger. Det vil 

flere af processerne givetvis være beskrevet.   
• Udarbejd det fylogenetiske træ for sagen. Du skal følge fremgangsmåden nedenfor. 
• Beskriv det fylogenetiske træ du får ud. 
• Forklar, om træet underbygger, at offerets virus stammer fra patientens blodprøve. 
• Sammenlign resultaterne fra den retsgenetiske test og de øvrige oplysninger i sagen. Diskuter, 

om I tænker, at sagen endte med en domfældelse af kæresten. 
 
Udarbejdelse af fylogenetisk træ 
 
Første skridt er at finde de sekvenser som skal sammenlignes. Dem samler man i en fil, en form for 
bibliotek. De skal have et format, som kan genkendes af programmet, når de skal sammenlignes. 
Selve sammenligningen kaldes et alignment, og man kan ud fra det konstruere et fylogentisk træ. 
Her gør vi det i programmet UGENE. 
 
Oprettelse af bibliotek 
1. Gå ind på NCBI’s database Genbank. Link:  National Center for Biotechnology Information 

(nih.gov) 
2. Vælg ”Nucleotide” i menuen til højre. 
 

  
 
3. Find den sekvens, vi vil sammenligne med de øvrige. Det gør man vha. en accession number, 

dvs. et ID, som sekvensen har i databasen. Kopier Accession Number: AY156807.  
4. Indsæt nummeret i søgefeltet.  
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Tryk ”Search”. 

  
 
Nu får du en række oplysninger frem om sekvensen. Du skal imidlertid bruge selve DNA-sekvensen 
og du skal have den i et filformat, som programmet kan anvende senere. Filformatet er FASTA, 
som du finder lige under overskriften. 
5. Tryk på FASTA.  
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Første del indeholder en række oplysninger om sekvensen. Dem vender vi lige med… 
Marker kun selve DNA-sekvensen (GTAG…….GTGC) og kopier den. 
Gå tilbage til Genbanks hovedside. 
Vælg BLAST (lige under ”Nucleotide”) 
 

 
 
BLAST er et program som anvendes til at søge sekvenser i databasen, som ligner den sekvens, man 
indtaster (Query).  
6. Tryk på Nucleotide BLAST. 
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7. Indsæt sekvensen fra før.  

 
 
8. Under ”Choose Search Set” vælg: “Standard database” og “Nucleotide collection (nr/nt)”. 
9. Under “Program Selection”: Vælg “Somewhat similar” 
 

 
  
10. Tryk: “BLAST”. Det tager lidt tid af lave matchet i databasen. Husk at den indeholder flere mia. 

sekvenser. 
11. Scroll lidt ned, om du finder en liste over de hits i databasen, som minder mest om den 

indtastede. Marker de første 8. De stammer fra retssagen: 
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o Klon V1 og Klon V2 er virusvarianter fra offeret (victim) 
o Klonerne P1-P6 stammer fra patienten. 
o ”MIC.RT.” angiver metoden: Revers Transkriptase 
o “(pol) gene” skyldes, at sekvensen kun er et udsnit af HIV-genomet, nemlig pol-genet. 

12. Download filerne ved at trykke på ”Download”. 
13. Vælg ”FASTA (aligned sequence)”. 

 

 
 
14. Gem filerne som en tekstfil (.txt). Word ol. Du’r ikke. 
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15. For at undersøge, om virus fra offer og patient er tæt beslægtede, må man sammenligne med 

virus fra andre personer, der ikke har været involverede i sagen. Suppler filen med sekvenser 
fra tre andre personer fra USA og tre fra samme stat (Louisiana). Sekvensernes aquision 
number er: 

o AY835777 >USA_1  
o AY835778 >USA_2  
o AY835769 >USA_3  
o AY156793 >LA_1  
o AY156789 >LA_2  
o AY156788 >LA_3 

16. Nu skal filen rettes til, så sekvenserne får håndterbare navne (første linje inden sekvensen 
starter). De vigtigste regler er: 
Sekvensen skal altid starte med ”>” 
Der må ikke være mellemrum. Brug “_” 
Du kan fx omdøbe sekvenserne til: 
 

Acquisition number Nyt navn 
AY156807 >victim_clone1 
AY156806 >victim_clone2 
AY156803 >patient_clone1 
AY156801 >patient_clone2 
AY156802 >patient_clone3 
AY156800 >patient_clone4 
AY156797 >patient_clone5 
AY156799 >patient_clone6 
AY835777  >USA_1 
AY835778  >USA_2 
AY835769  >USA_3 
AY156793 >LA_1 
AY156789  >LA_2 
AY156788  >LA_3 

 
Du har nu en FASTA-fil du kan anvende til at lave det fylogenetiske træ. 
 
Alignment og konstruktion af fylogenetisk træ i UGENE 
UGENE er et program, som kan sammenligne sekvenser ved alignment og konstruere 
fylogenetiske træer. Begge dele foregår automatiseret, hvilket er nødvendigt.  
For at forstå hvad der sker, kan du lave opgaverne i filen: Træer med anvendelse i biologi.    
 
Download UGENE fra hjemmesiden: Unipro UGENE - Integrated Bioinformatics Tools 
 
 
Alignment og konstruktion af fylogenetisk træ i T-REX 
T-Rex er et onlineprogram, som kan sammenligne sekvenser ved alignment og konstruere 
fylogenetiske træer. Begge dele foregår automatiseret, hvilket er nødvendigt.  

http://ugene.net/
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For at forstå hvad der sker, kan du lave opgaverne i filen: Træer med anvendelse i biologi. 
 
1. Åben FASTA-filen ”HIV_RT_sekvenser_til_fylogeni”.  
2. Marker og kopier filens indhold. 
3. Gå ind på hjemmesiden: http://www.trex.uqam.ca/  
4. Vælg ”MAFFT” i menuen til venstre. 
5. Indsæt filen i feltet. 
 

 
  
6. Tryk ”Compute”. 
 
 

http://www.trex.uqam.ca/
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7. Nu kan resultatet vises i forskellige formater under ”Output”. Vælg ”View tree”. 
 
Du kan nu se resultatet. 
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