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Introdugao: Os melodos de genatipagem 1&m conlrbu ido amplamente para a compreensao
da epidemiclogia, evolugio, patogénese e terapéulica da hepalite . Devido a sua
imporancia, esta metodologia deve ser fundamentada em mélodos confidvels e bem
padronizados. Aregiac 5'UTR tem sido amplamente ulilizada para genaotipagem do VHC,
por ser conslanle e de facihamplficagao. No entanto, a genolipagem baseada nesta regiao
apresenta imitagdes em sublipar adequadamernte algumas variantes, [ais comoe do gendiipe
B, por seram mutas similares aos genatipos 1a e 1h na sequenciada regiac 5'UTH, além
do baixo poder discriminatcrio enire os gendtipos 1ae 1b. A sub-regido NS5Sb possui maior
varigbilidade genstica e tem sido recomendada para genctipagem e sublipagem do VHC
por apresentar resullados mais fidedignos do que os obtidos com a amplficagdo da regido
5'UTRH. No Brasil, poucos esludos empregaram o sequenciamento desta regido para
classificagin de gendlipos do VHC.

Meatodos: Vinte e uma amosiras provindas de centros de referéncia de Satlvador foram
enviadas ac Labotardrio oe Patolegia e Biologia Moleculardo Centro de Pesquisa Gongalo
Maniz/Ficcruz foram submetidas a um nestert PCH para amplificagdo da sub-regiio NS50.
Os predutos amplificados foram seqlenciades erm ambas as diregdes e aandlise seguiu-
se utilizando os programas: DNAStar, ClustalX | GENEDOC, Mega3, PAUP e Traeview.
Sequéngclas de releréncia, depositadas ne Genabank e Los Alamos, cujos gendtipos ja
foram estabelecidos, foram incluidas na andlise para permilir o reconhecimento dos
genclipos e sublipes do VHC,

Resuitados: Os resultados de genotipagem foram oblidos através da comparagao direta
das segqléncias de amosiras conhacidas do GeneBank tanto quanto pelo alinhamento 2
analise flogenética alraves dos programas ClustalX e Mega3, A arvore filogenstica obtida
apresentou grupos de gendlipos bem distintas, confirmadas com a comparagao direta com
as sequéncias referéncias. Nossas amostras foram bem caracierizadas comao gendtipos:
1 sublipoaeb, 2 subtipob e 3 subtipo a. Utilizou-se a arvore de topolegia radial para mehaor
visualizagao dos “clados” caractaristicos dos diferentas gendtipos testadaos.
Conclusdo: Os resultados aqui apresentados demonsiram que a sub-regido NSSh
apresenla uma maior variabilidade gendmica, dados esle conlirmados pela lileratura, o
qual Ihe permite ser mais informativo tanto para genctipagem e subtipagem quanta para
andlise fllogenética. O fragmentoutilizade neste ostudo, 244 pares de base, & um fragmento
pequeno para andlise mais refinada e complexa do ponta de vista evolutivo, mas suficiente
para uma boa discriminagac entre os subtipos virais. Os gendtipos detectados dessas
amostras de Salvador, apontam uma prevaléncia dos genolipos 1a, 1b, 3a e 2b.
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