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INTRODUCAO

O virus da hepatite C (HCV) infecta cerca de 170 milhdes de pessoas em todo o mundo. Aproximadamente 20% dos
Individuos infectados conseguem eliminar o virus de forma espontanea, sendo que no restante a infeccao evolui para
hepatite C cronica. Uma proporcao significativa destes pacientes desenvolve cirrose e hepatocarcinoma, sendo a
Infeccao pelo HCV a etiologia mais frequentemente diagnosticada em casos de transplante hepatico. O tratamento
atual objetiva deter a progressao da doenca hepatica pela eliminacao do HCV e envolve a utilizacao de interferon
(convencional ou peguilado) associado a ribavirina. Polimorfismos no gene da interleucina 28B humana (IL28B) foram
associados ao sucesso do tratamento, ou seja, quando o paciente apresenta resposta viroldogica sustentada (RVS),
definida como a auséncia de material genético do HCV no plasma, seis meses apos o final do tratamento. Apenas uma
parcela dos pacientes cronicamente infectados obtéem RVS, sendo este indice de 40-50% no caso dos pacientes

portadores do gendtipo 1, que tem a pior resposta a terapia.

OBJETIVO

Verificar a associacao entre o polimorfismo rs12979860 do gene IL28B e a resposta ao tratamento em pacientes com

hepatite C cronica.

MATERIAIS & METODOS

Foram incluidos no estudo pacientes com hepatite C cronica, gue estavam ou estao em tratamento do Centro de
Aplicacao e Monitorizacao de Medicamentos Injetaveis (CAMMI) da cidade de Passo Fundo, RS. O projeto foi
aprovado no Comité de Etica em Pesquisa da ULBRA e todos 0s pacientes assinaram termo de consentimento livre e
esclarecido.

1 — Extracao de DNA a partir de sangue total;

2- Amplificacao do material genético por meio da
PCR;

3 — Clivagem para identificacao dos genotipos;

4- Verificacao dos fragmentos por eletroforese.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Um total de 215 pacientes foi incluido no estudo, sendo 105 (48,8%) homens e 110 (52,2%) mulheres, com idade media
de 51,1 * 11,9 anos. Dados sobre o gendtipo do HCV foram obtidos de 193 pacientes até o momento: 77 (39,9%)
pacientes estavam infectados com HCV genotipo 1, 47 (24,4%) com genotipo 2 e 69 (35,7%) com genotipo 3. AS
frequéncias alelicas e genotipicas do polimorfismo rs12979860 do gene IL28B sao mostradas na Tabela 1.
A analise de associacdao do genotipo do IL28B com a resposta viroldgica
sustentada (RVS) foi realizada em 65 pacientes que ja encerram o tratamento e
Tabela 1. Frequéncias alélicas e genotipicas puderam ser avaliados 24 semanas apos o término do tratamento (Tabela 2).

do polimorfismo rs12979860 do gene IL28B Tabela 2. Frequéncias genotipicas do polimorfismo rs12979860 do gene IL28B nos
na populagao estudada. pacientes que encerram o tratamento e foram avaliados 6 meses apos.
Alelos e gendtipos Frequéncias Genotipo IL-28B  Pacientes com RVS Pacientes sem RVS
IL28B (n=24) (n=41)
Alelos (n=430) CC 7 (0,29) 10 (0,24)
CT 13 (0,54) 20 (0,49)
¢ 244 (0,57) TT 4(0,17) 11 (0,27)
T 186 (0,43) O polimorfismo rs12979860 é descrito em varios estudos como um forte preditor da

RVS, sendo o gendtipo CC significativamente associado com maiores chances de
alcancar a RVS. Os resultados da analise preliminar realizada com os 65 pacientes
cC 74 (0,34) ndo mostram diferencas estatisticamente significativas entre os genoétipos do 1L28B
CT 96 (0,45) com relagcdo a taxa de RVS. Contudo é importante ressaltar que nos 65 pacientes
avaliados havia heterogeneidade com relacao aos genotipos virais: 17 (26,2%)
pacientes estavam infectados com HCV gendtipo 1, 21 (32,3%) com genotipo 2 e 27
(41,5%) com genotipo 3. A continuidade do estudo prevé o acompanhamento de
todos os pacientes no periodo de seis apos o final do tratamento e a realizacao de
analises estatisticas uni e multivariadas, levando em consideracado, entre outras
caracteristicas, genotipos do paciente e do virus, tipo e periodo de tratamento.

Genotipos (n=215)

TT 45 (0,21)



