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RESUMO: A prevaléncia da hepatite C apresenta elevada amplitude
devido a grande diferenciacio genotipica. Neste estudo, foi possivel
verificar os gen6tipos do HCV em portadores de hepatite C cronica
na macrorregido noroeste do Parand. Trata-se de um estudo de corte
transversal, no qual foram levantados os dados laboratoriais dos
pacientes atendidos em um laboratério de andlises clinicas de agosto de
2013 a outubro de 2015. Além de verificar a distribuicao dos pacientes
portadores cronicos do HCV quanto a0 sexo e faixa etdria, também a
distribuicdo geogréfica dos gendtipos do HCV de acordo com a drea
de abrangeéncia de atendimento do laboratério; os resultados foram
comparados aos da literatura. Das 348 amostras, 210 (60,3%) eram do
gen6tipo 1 (p < 0,05), 101 (29,0%) do 3 (p < 0,05), 21 (6,0%) do 2, 1
(0,3%) do 4, 1 (0,3%) do 5 e 12 (3,4%) de indeterminados. Das cidades
estudadas, as que apresentaram maior deteccio de hepatite C foram:
Maringd (112 casos/32,2%), Cascavel (59 casos/17,0%), Paranavai (37
€as0s/10,6%) e Umuarama (22 casos /6,3%). Sendo assim, os gendtipos
mais prevalentes foram 1, 3 e 2. Os homens foram os mais afetados e a
faixa etaria de maior detec¢do foi entre 40 a 50 anos.

PALAVRAS-CHAVE: Distribuicao geogrifica; Epidemiologia; Genotipo;,
Hepatite C.

PREVALENCE OF GENOT YPES OF HEPATITIS C VIRUS
IN THE NORTH-WESTERN MACRO-REGION OF THE
STATE OF PARANA, BRAZIL

ABSTRACT: The prevalence of hepatitis C is wide due to great
differentiation of genotypes. Current study verifies HCV genotypes in
patients with chronic Hepatitis C in the northwestern microregion of
the state of Parand, Brazil. Current transversal study analyzed laboratory
data of patients attended to in a clinical test laboratory between August
2013 and October 2015. Study verified the distribution of patients
suffering from chronic HCV according to gender and age bracket and
to the laboratory attendance range. Results were compared with those
in the literature. Results showed that 210 (60.3%) out of 348 samples
belonged to genotype 1 (p<<0.05), 101 (29.0%) to 3 (p<0.05), 21
(6.0%) to 2, 1 (0.3%) to 4, 1 (0.3%) to 5 and 12 (3.4%) undetermined.
The cities with the highest detection of Hepatitis C were: Maringd (112
cases/32.2%), Cascavel (59 cases/17.0%), Paranavai (37 cases/10.6%)
and Umuarama (22 cases /6.3%). Most prevalent genotypes were 1, 3
and 2, with males as the most affected and the greatest occurrence was
featured within age bracket 40 — 50 years.

KEY WORDS: Hepatitis C; Genotype; Geographic distribution;
Epidemiology.
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INTRODUCAO

A hepatite C constitui um grave problema de
saide publica mundial (ALVES et al., 2013). De acordo
com as técnicas laboratoriais utilizadas para o diagnostico
dessa patologia, disponivel desde 1992, tornou-se
possivel estimar em cerca de 170 a 200 milhdes de
pessoas infectadas em todo o mundo (OPAS/OMS,
2015). No Brasil, ainda nio hd dados precisos quanto
a prevaléncia da doenca, porém, estudos realizados em
diferentes regioes sugerem uma prevaléncia entre 1% a
3% (ALVES et al., 2013; OPAS; OMS, 2015).

A hepatite C é uma doenga infecciosa causada
pelo virus da hepatite C (HCV), caracterizada pelo
acometimento hepatico (BRASIL, 2012). Em 90% dos
€asos, 0s pacientes sio assintomadticos; entretanto, alguns
apresentam, na fase aguda, sintomas da doenca que pode
manifestar-se por queixas inespecificas como letargia,
mal-estar geral, febre, problemas de concentragio,
queixas gastrintestinais como perda de apetite, niuseas
e/ou vomitos, intolerdncia ao lcool, dores na regiio
hepdtica ou ainda podem apresentar o sintoma mais
especifico, a ictericia. Muitas vezes, os sintomas nio
sdo claros, podendo-se assemelhar aos de uma gripe
(FIOCRUZ, 2014).

A persisténcia da infeccio por HCV por mais
de seis meses, indica evolucio para a forma cronica da
doenca, correspondendo a 50 a 85% dos casos. E é nessa
fase que os pacientes podem evoluir, gradativamente,
para um quadro de fibrose hepitica e, posteriormente,
a cirrose, que, geralmente, manifesta-se apds varios anos
da infeccdo. Ou ainda para um carcinoma hepitico,
sendo ele e a cirrose, os maiores motivos para indicagio
de transplante hepdtico (ALVES et al., 2013).

O HCYV foi identificado por Choo et al. no ano de
1989 (CHOO et al., 1989). Pertence a familia Flaviridae,
sendo o Unico representante do género Hepacivirus.
O virus é composto por um RNA de fita simples de
polaridade positiva (SIMMONDS, 2004). O genoma
do HCV é composto por 9400 nucleotideos, contendo
uma unica fase de leitura aberta (ORF - Open Reading
Frame), que codifica uma poliproteina de pouco mais
de 3000 amino4cidos; uma regido estrutural e outra nio
estrutural. Ambas sio clivadas por proteases, liberando as

proteinas estruturais € ndo estruturais do virus (PINHO,
2003).

A nomenclatura dos gen6tipos do HCV, proposta
por Simmonds e colaboradores, em 1994 (SMITH et al.,
2014) classifica-o em seis principais tipos de gendtipos
(1 a2 6) (LAUER; WALKER, 2001). Posteriormente, houve
a descoberta do gendtipo 7, porém s6 ocorreu um relato
de hepatite C com este genotipo (MESSINA et al., 2015;
SMITH et al., 2014).

De acordo com a distribuicio geogrifica, os
genotipos 1 e 2 sio encontrados principalmente na Africa
Ocidental, 0 3 no Sul da Asia, o 4 na Africa Central e no
Oriente Médio, o 5 na Africa do Sul, e 0 6 no Sudeste
Asidtico (MESSINA et al., 2015; PYBUS et al., 2009;
SIMMONDS, 2001; SMITH et al., 1997). Apenas uma
infeccdo provocada pelo genotipo 7 foi relatada até o
momento, o virus foi isolado no Canadd em um imigrante
da Africa Central (MESSINA et al., 2015; MURPHY et al.,
2007).

No estudo sobre a distribui¢io geogrifica dos
gen6tipos do HCV no Brasil, realizado por Campiotto
et al. (2005), durante o periodo de 1995 a 2000, foram
relatados 1700 casos de pacientes portadores do virus da
hepatite C, e o gen6tipo 1 foi o mais prevalente em todas
as regioes, totalizando 64,9% dos casos, em seguida o 2
com 4,6%, e o 3 com 30,2%. Em relacao a distribuicio
dos gend6tipos do HCV na regido Sul, de 175 pacientes
infectados, 52,0% apresentavam o gendtipo 1; 4,6% o
gen6tipo 2 e 43,4% o gendtipo 3 (CAMPIOTTO et al.,
2005).

No Estado do Parani, Sato e Bertolini (2006)
observaram a distribuicio de gendtipos do HCV em 40
pacientes atendidos no Laboratério de Ensino e Pesquisa
em Andlises Clinicas (LEPAC), no periodo de janeiro de
2002 a dezembro de 2004, e verificaram uma prevaléncia
de 52,5% do gendtipo 1, subtipo 1a; 10% do gendtipo 1
subtipo 1b; 10% do gendtipo 2 e 27,5% do gendtipo 3
(SATO; BERTOLINI, 2006).

As vias de transmissio do HCV sio: parenteral,
sexual e vertical. Entretanto a principal delas é a
parenteral, sendo assim estio sob um maior risco
de infeccio os usudrios de drogas injetdveis ilicitas,
hemofilicos, pacientes em hemodidlise prolongada,
pessoas que sofreram acidentes com perfuro-cortantes
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como os profissionais de saide, e os individuos que
receberam transfusdes sanguineas, sobretudo antes de
1993, uma vez que somente a partir deste ano que foi
obrigatdrio a realizagdo de triagem para o HCV em bancos
de sangue. Atualmente, o uso de drogas injetdveis ilicitas
¢ considerado o principal fator de risco para aquisi¢io
de hepatite C no mundo (ALVES et al., 2013; MARTINS;
NARCISO-SCHIAVON; SCHIAVON, 2011; PARABONI et
al., 2014).

Os homens apresentam um maior risco de
adquirirem a hepatite C mais precocemente do que as
mulheres, considerando que eventuais retardos entre a
infeccio e o diagnostico/notificacdo sejam iguais entre
os sexos. Entre os homens, a incidéncia aumenta com
intensidade regular dos 25-30 anos até aproximadamente
45 anos. Ja as mulheres apresentam uma desaceleracio na
incidéncia a partir dos 25 anos, mantendo um aumento
mais discreto que s se reverte apos os 55 anos (BRASIL,
20152). Na Regiao Sul, esta expressividade nio € tio
acentuada assim, contudo, os homens ainda apresentam
um maior nimero de casos do que as mulheres (PARANA,
2015).

O tratamento dos pacientes ¢ especifico de
acordo com o gendtipo apresentado por ele, portanto,
vale ressaltar que cada caso apresenta associacao
medicamentosa e periodo de duracio diferentes.
A medicacio utilizada atualmente € composta por:
Sofosbuvir, Simeprevir, Daclastavir, Ribavirina e Interferon
Peguilado (BRASIL, 2015b).

O objetivo desse estudo foi verificar a prevaléncia
dos gendtipos do virus da hepatite C em pacientes
atendidos no Laboratorio de Ensino e Pesquisa em
Andlises Clinicas (LEPAC) da Universidade Estadual de
Maringd (UEM), no periodo de 2013 a 2015.

2 METODOLOGIA

Trata-se de um estudo de corte transversal,
com abordagem descritiva dos genétipos do HCV em
pacientes portadores cronicos da hepatite.

Foram analisados os resultados de genotipagem
do HCV em banco de dados secundirio de 348 pacientes
de ambos 0s sexos, todos portadores cronicos da hepatite
C e que foram atendidos nos servicos de saide da 10

112,122 132 14* e 15® Regionais de Sadde.

As amostras de sangue dos pacientes foram
encaminhadas ao LEPAC da Universidade Estadual de
Maringd, de agosto de 2013 a outubro de 2015, para
a caracterizacio do gendtipo do HCV, uma vez que o
LEPAC faz parte da rede de laboratérios de hepatites
virais do Ministério da Satude. As varidveis quanto ao sexo
e idade dos pacientes foram obtidas da solicitacio dos
exames para genotipagem do HCV denominada Boletim
de Procedimento Ambulatorial I (BPA-I).

Todos os dados obtidos foram registrados em
planilha do Microsoft Office Excel e analisados na forma
descritiva. A andlise estatistica foi realizada no software
OpenEpi, por meio dos testes do Qui quadrado, Exato
de Fischer e Odds Ratio, aceitando um intervalo de
confianca de 95%.

O processo de genotipagem do HCV realizado
no LEPAC consistiu em 2 etapas. Primeiro a extracao
do RNA do HCYV foi realizada utilizando o kit mSample
Preparation System (Abbott Molecular Inc., Des-Plaines,
EUA) e 0 equipamento Abbott m2000sp (Abbott Molecular
Inc., Des-Plaines, EUA), conforme orientacoes do
fabricante (ABBOTT, 2008). Na sequéncia, a genotipagem
foi realizada por meio do kit Abbott Real Time HCV
Genotype II (Abbott Molecular Inc., Des-Plaines, EUA) e
o equipamento Abbott m2000rt (Abbott Molecular Inc.,
Des-Plaines, EUA), conforme as orientacoes do fabricante
(ABBOTT, 2008).

Resultados indeterminados podem ocorrer
devido a uma menor sensibilidade e especificidade da
ligacao da sonda ao genoma do HCV. Para estes casos, a
empresa Abbott Laboratdrios do Brasil Ltda., fornecedora
dos kits e insumos para o Ministério da Saide, contratou
a empresa Centro de Genomas, localizada na cidade
de Sao Paulo (SP), para a realizacio de testes mais
especificos, neste caso, a metodologia empregada foi
0 sequenciamento genOmico de fragmento de DNA
amplificado da regiao 5’ nio codificadora (5’NCR - 5’
non-coding region) do genoma do HCV. A metodologia
utilizada foi a Transcricio Reversa seguida de Reacio
em Cadeia da Polimerase (RT-PCR), seguido de andlises
filogenéticas. Entretanto, esta técnica apresenta algumas
limitagOes, sendo elas: cargas virais muito baixas podem
nao ser amplificadas pela RT-PCR e, desta forma, nio
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podem ser genotipadas (ABBOTT, 2008).

O sequenciamento da regiao 5’NCR do HCV
consegue distinguir todos os tipos virais da hepatite C,
mas ndo define com alto grau de certeza os subtipos,
principalmente do tipo 1. Para estes casos, a diferenciacio
dos subtipos por meio de outros métodos e/ou regioes
genomicas, como a Nao Estrutural 3 (NS3 - non-structural
3) ou a Nao Estrutural 5 (NS5 - non-structural 5), deve
ser realizada (ABBOTT, 2008).

3 RESULTADOS

Um total de 348 amostras provenientes de
pacientes portadores cronicos de HCV foram genotipadas.
Dentre esses pacientes, 55,5% (193/348) eram do sexo
masculino e 44,5% (155/348) do sexo feminino (p >
0,05). A idade variou de 2 a 79 anos, com desvio padrao
de 11,2 e mediana de 53,5 anos. Entretanto, verificou-se
uma grande prevaléncia de HCV na faixa etdria entre 40 a
50 anos (34,2% - 119/348).

As amostras dos pacientes foram provenientes
das cidades da 15* Regional de Satude (Astorga, Barbosa
Ferraz, Colorado, Doutor Camargo, Floresta, Iguatemi,
Mandaguari, Marialva, Maringd, Nova Esperanca, Santo
Indcio, Sao Jorge do Ivai, Sarandi), da 14* Regional de
Saide (Diamante do Norte, Nova Londrina, Paranavai,
Planaltina do Parana, Santa Izabel do Ivai, Sio Joio do
Caiud, Tamboara), da 13? Regional de Saide (Cianorte,
Tuneiras do Oeste), da 12 Regional de Satude (Cafezal
do Sul, Esperanca Nova, Ipord, Nova Olimpia, Sao Jorge
do Patrocinio, Umuarama), da 11* Regional de Saude
(Campo Mourio, Engenheiro Beltrio, Mamboré, Moreira
Sales, Nova Cantu) e da 10* Regional de Satde (Camélia,
Cascavel, Catanduvas, Formosa do Oeste, Nova Aurora,
Quedas do Iguacu).

De acordo com as cidades que compdem a
macrorregido noroeste do PR mais a regido de Cascavel,
que sio distribuidas em 10% 112 122 13* 14* e 15°
Regionais de Sadde (RS), com base na distribuicio
geogrifica, as quatro cidades que apresentaram os maiores
numeros de casos de hepatite C foram: Maringd (15* RS),
correspondendo a 32,2% dos casos (112 notificacoes);
Cascavel (10* RS), com 17,0% (59 notificagdes); Paranavai
(14* RS) com 10,6% (37 notificacoes); € Umuarama (12?

RS) com 6,3% (22 notificacoes) (p > 0,05).

A particr da distribuicio da frequéncia dos
genotipos do HCV foi possivel identificar que das 348
amostras, 210 (60,3%) eram do gendtipo 1 (p < 0,05),
101 (29,0%) do 3 (p < 0,05), 21 (6,0%) do 2, 1 (0,3%) do
4,1(0,3%) do 5 e 12 (3,4%) de indeterminados. Foram
evidenciados também 2 casos (0,6%) de perfil misto
(genotipos 1 1a/2), sendo um de paciente portador do
HIV (Tabela I).

Apbs dados
verificou-se que 20 amostras apresentaram resultados
indeterminados, com uma frequéncia de 5,75% (20/348),

0o levantamento de iniciais,

ou seja, a metodologia de anlise utilizada pelo LEPAC nio
foi capaz de identificar o tipo do gendtipo, podendo ser
relacionado a uma menor sensibilidade e especificidade
da ligacdo da sonda ao genoma do HCV. Dessa forma,
essas amostras foram encaminhadas ao Laboratrio
Centro de Genomas, na cidade de Sao Paulo (SP), para
a realizacio do sequenciamento genomico, conforme
orientacio do Departamento de DST, AIDS e Hepatites
Virais (DDAHV) do Ministério da Satde, a partir de entao
8 (40%) foram confirmadas, sendo 7 (87,5%) do genotipo
3e1(12,5%) do 5.

Tabela 1. Frequéncia dos gendtipos do HCV em portadores
cronicos atendidos no LEPAC/UEM, no periodo de agosto de
2013 a outubro de 2015

Distribuicao dos genétipos do HCV

Genétipos do HCV

N %
1 210%* 84,7
11a/2 2 0,6
2 21 6,0
3 107 %% 29,0
4 1 0,3
5 1 0,3
ID* 12 3,4
TOTAL 348 100,0

Testes do Qui quadrado, Exato de Fischer e Odds Ratio - OpenEpi.
Gendtipo 1: no total foram 210 casos (OR = 1,6, IC95% = 1.096-
2.215; p = 0.01342); * ID = Indeterminado; **OR = 1,8; 1C95%
= 1.267, 2.573; p = 0.001064; ***OR = 2,5, 1C95% = 1.702, 3.51,
p = 0.000001164.
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4 DISCUSSAO

Em relacio a varidvel sexo, o estudo da
macrorregilo  noroeste do  Parand  evidenciou
maior acometimento do sexo masculino (55,5%),
concordando com os resultados apresentados no
Boletim Epidemioldgico - Hepatites Virais (2015), tanto
para o Brasil quanto para a regido Sul (BRASIL, 2015) e
corroborando também com os resultados apresentados
por outros autores, como: Aradjo et al. (2011) - 65,2%
do sexo masculino; Santos et al. (2012) - 86,7%; Furtado,
Azevedo e Levada (2012) - 52%; Margreiter et al. (2015) -
54,59%. Esses e outros resultados sugerem que os homens
apresentam maior risco de adquirir hepatite C (BRASIL,
2015), principalmente por estarem mais expostos a0 uso
de drogas endovenosas ou contato com sangue.

Quanto 2 idade dos pacientes relatados neste
estudo, percebe-se grande prevaléncia entre 30 a 50 anos.
Sato e Bertolini (2006) observaram grande nimero de
casos de hepatite C entre 30 2 69 anos, e a faixa etiria com
maior destaque foi de 30 a 49 anos. No estudo realizado
por Margreiter et al. (2015) a faixa etdria com maior
identificacdo de casos de hepatite C foi de 40 a 59 anos
(MARGREITER et al., 2015). O Boletim Epidemioldgico -
Hepatites Virais (2015) informou que a faixa etdria com
maior nimero de casos encontra-se entre 40 a 50 anos
(BRASIL, 2015). Portanto, independente das variagoes
nas idades, todos os estudos compreendem a faixa etria
entre 40 2 50 anos com o maior nimero de casos.

Um estudo mundial realizado por Messina
et al. (2015) em 117 paises, representando 90% da
populacio mundial, evidenciou que o genétipo 1 foi o
mais prevalente em todo o mundo, compreendendo
46,2% de todos os casos de HCV. O gendtipo 3 foi o
segundo mais prevalente (30,1%); os gendtipos 2, 4 € 6
foram responsaveis por um total de 22,8% de todos os
casos; o genotipo 5 foi responsivel pelo restante, ou
seja, menor que 1% (MESSINA et al., 2015). Outro estudo
genotipico no Brasil com 1688 amostras, realizado por
Campiotto et al. (2005), evidenciou que os gendtipos
mais encontrados foram, respectivamente, o genotipo
1 (64,9%, 1095 pessoas); 0 3 (30,2%, 510 pessoas); o 2
(4,0%, 78 pessoas); o 4 (0,2%, 3 pessoas); e o 5 (0,1%,
2 pessoas). No Parani, nesse estudo realizado por

Campiotto et al. (2005), evidenciaram o gendtipo 1 como
o mais frequente (52,6%) (CAMPIOTTO et al., 2005). A
partir de entdo, conclui-se que o estudo da macrorregiao
noroeste do Parand apresenta dados concordantes com
os estudos de ordem mundial, nacional e regional.

Dubuisson e Cosset (2014) afirmaram que os
genotipos 1 e 3 predominam na maioria dos paises,
independentemente da sua condi¢do economica, sendo
que as maijores proporcoes de gendtipos 4 e 5 estdo
em paises de baixa renda, por exemplo, e o genotipo
5 ¢ mais prevalente na Africa do Sul (DUBUISSON;
COSSET, 2014). No estudo da macrorregiao noroeste
do Parand, os genotipos 1 e 3 foram predominantes,
entretanto foi encontrado um paciente com genotipo
5 do HCV proveniente da cidade de Paranavai (PR), do
sexo masculino e com 43 anos de idade. No entanto, nao
obtiveram-se mais informagdes quanto a possibilidade
desse paciente ter tido algum contato com esse tipo de
virus ou se esteve na Africa do Sul.

Em relacio aos subtipos do HCV, a distribuicio
encontrada no estudo da macrorregiio noroeste do
Parand é concordante com a distribuicio geral na
populagio brasileira verificada por Campiotto et al.
(2005), na qual o genotipo 1 1a corresponde a maioria
dos casos, seguida pelo genétipo 1 1b, 3 e o 2. Vale
ressaltar que alguns genétipos 1, contidos no estudo, nao
apresentaram os subtipos elucidados (3,2%), porém sabe-
se que somente com a determinacao do genotipo seria
possivel a realizacio da terapéutica (CAMPIOTTO et al.,
2005). Comparado os subtipos encontrados por Sato e
Bertolini (20006), na regido de Maringa (PR), verificou-se
uma porcentagem maior do gendtipo 1 1a (52,5%) em
relacdo aos dados obtidos nesse estudo. No entanto, a
quantidade de gendtipo 1 1b encontrada (10,0%) foi bem
menor no estudo de Sato e Bertolini (2000). J4 quanto
aos genodtipos 2 (10,0%) e 3 (27,5%), ambos estudos
apresentaram resultados parecidos. Ressalta-se que Sato e
Bertolini (2006) também ndo conseguiram estabelecer o
subtipo em todos os pacientes (SATO; BERTOLINI, 20006).

No Boletim Epidemioldgico de Hepatites Virais
do Estado do Parand (2015), as cidades com os maiores
numeros de casos acumulados entre 2007 a 2013
concentram-se nas cidades da 2* Regional de Saude,
seguida de Londrina, Maringi e Ponta Grossa (PARANA,
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2015). A partir de entdo, foi possivel observar que os
dados do Boletim e os resultados obtidos pelo estudo
realizado na macrorregido noroeste do Parand sio
divergentes. Isso pode ter ocorrido porque a amostra do
Boletim foi composta por pacientes de todo o Estado,
ou seja, todas as Regionais de Satide foram incluidas. J4
no estudo da macrorregido noroeste do Parand foram
analisados pacientes de uma regido especifica do Estado,
incluindo apenas a 10, 112, 122, 132 14* e 15* Regionais
de Saude. Independente da estratificagio amostral,
ambos os estudos evidenciaram que Maringd apresenta
um grande nimero de casos de hepatite C.

Quanto os casos de reinfeccio, sabe-se que os
mais propensos sao as pessoas que fazem uso de drogas
endovenosas (UDE), pois estes se expoem mais ao
sangue contaminado. Os individuos HIV soropositivos
também, uma vez que se encontram em quadros de
imunossupressao (BRASIL, 2015). Apesar dessa situacio
nao ter sido observada nesse estudo, foram detectados
2 casos (0,6%) de infeccio mista ou coinfec¢io. Como
nio se tem mais informagoes do comportamento
desses pacientes e faltam condigoes para realizacio de
andlises mais aprofundadas do genoma do virus, nio foi
possivel afirmar se realmente era uma infeccio mista, ou
coinfeccio. Porém, segundo a bula do kit Abbott Real
Time HCV Genotype II, é possivel ocorrer a deteccao de
coinfeccoes mesmo quando a propor¢io entre as duas
populacoes na amostra é de 1:100. Portanto, conforme
a referéncia da bula desse kit, populacoes mistas na
proporcao de 1:1 sio detectadas em 100% dos casos; em
outras proporcoes, a probabilidade de detectar mais de
um gendtipo ou subtipo, vai diminuindo, por exemplo,
na propor¢ao de 1:10 passa ser de 81% e na de 1:100
de 61%. Dessa forma, amostras processadas em duplicata
que contenham coinfeccio em diferentes proporgoes,
mas proximas ao nivel de deteccdo, podem apresentar
resultados discrepantes. A empresa Abbott, através do
algoritmo de anilise (MaxRatio) e dos mecanismos de

5 CONCLUSAO

A hepatite C ¢ uma doenca encontrada
mundialmente, que acomete pessoas com idades entre
40 a 50 anos, e os homens sao os mais afetados. Em cada
regido evidencia-se um gen6tipo prevalente diferente. A
macrorregiao noroeste do Parand apresenta o genotipo
1 (1 1ae 1 1b) como o mais prevalente, seguido dos
gendtipos 3 e 2, respectivamente.

No caso dos resultados indeterminados, as
amostras foram encaminhadas ao Laboratério Centro
de Genomas, em Sio Paulo, para a realizacio do
sequenciamento genomico. A partir de entio, a maioria
delas foi identificada com o gendtipo 3. Portanto, é
possivel concluir que o kit utilizado na genotipagem
da empresa Abbott apresenta menor sensibilidade para
identificar esse genotipo, como também as técnicas
utilizadas atualmente nio conseguem identificar o
gendtipo do HCV na totalidade das amostras.

Ressalta-se, também, a deteccio do gendtipo
5, que ndo ¢é frequentemente encontrado no Brasil,
ocorrendo com maior frequéncia na Africa do Sul.
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