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Bevezetés: A hepatitis C-virus (HCV) nagy szerkezeti variabilitdst mutat. A genom szekvendlasa és filogenetikai anali-
zise alapjan 7 tipusa és 67 szubtipusa kiilonithet el, melyek f6ldrajzi megoszlisa kiilonb6z8. A 2014-ben bevezetett
direkt hat6 antivirdlis terdpia (DAA) alkalmazisa 6ta meghatirozasuk kiemelten fontossd vilt, mivel a gyogyszerek
tipusa, dozisa, a kezelések optimélis id6tartama genotipus/szubtipus figgd.

Célkitiizés: Magyarorszdgon 1992-ben kezd6dott a krénikus C-virus-hepatitises betegek kezelése, az ehhez sziikséges
specidlis diagnosztikit Molekuldris Diagnosztikai Laboratériumunkban vezettiik be. Meghatiroztuk a magyarorszagi
HCV1b NS5A /PKR-BR régidjinak nukleotidszekvenciajit és a magyarorszagi betegekbdl izolalt virustipus- és szub-
tipus-el6fordulast. A jelen 6sszefoglaléban 6092 krénikus C hepatitises beteg (175 szerotipus, 5917 genotipus) 1996
és 2017 kozotti eredményét elemezziik tipus/szubtipus, életkor, nem és a magyarorszagi régidkon beliili megoszlas
alapjan, valamint kovetjiik a genotipusaranyok két évtized alatti valtozasat.

Modszer: Szerotipusvizsgilat (1996-1999). Genotipusvizsgilat: hibridizacié (2000-2016), real-time PCR-modszer
(2016—; Cobas 4800 HCV GT).

Eredmények: A genotipusmegoszlds atlaga: GTla: 5,6%; GT1b: 84,6%; GTla + 1b: 5,1%; GT2: 0,1%; GT3: 1,8%;
GT4: 0,1%; vegyes: 1,6%; GT1 (szubtipusa nem differencialt): 1,1%. NG : férfi = 52% : 48%. A viruspozitiv betegek
37%-a az 50-60 éves korosztilyba tartozott. A négy magyarorszagi régiéban, valamint Budapesten és kornyékén je-
lentSs genotipusaszimmetria nem igazolédott. A 3-as genotipus prevalencidja az utobbi években 1,6%-r6l 2,8%-ra
emelkedett; a 40 év alattiakban megdupldzédott a szamuk.

Kovetkeztetés: Hazankban 20 év alatt a HCV tipus/szubtipus megoszldsiban jelent8s valtozds nem tortént, jelenleg
is az 1 /b a leggyakoribb. Min&ségi el6relépést hozott a real-time PCR-genotipusmddszer bevezetése, a kapott ered-
mények letisztultak, kevés kozottiik a vegyes szubtipust, ami a hatékonyabb gyogyszervalasztist segiti.

Orv Hetil. 2018; 159(Suppl 2): 2-8.

Kulcsszavak: hepatitis C-virus, genotipus, szubtipus, valés idejd reverztranszkripciés polimeraz-lancreakcié (RT-
PCR), hibridizacid, nukleotidszekvencia-analizis

Analysis of hepatitis C virus type and subtype distribution in Hungary

Introduction: Hepatitis C virus (HCV) shows great structural variability. Based on genome sequencing and phyloge-
netical analysis, 7 types and 67 subtypes can be differentiated with varying geographical distribution. It is very im-
portant to determine the HCV type/subtype prior to starting direct antiviral therapy (DAA), which has been avail-
able since 2014, because the type, dose and optimal length of medication depends on these.

Aim: In Hungary, the treatment of chronic HCV patients started in 1992 with the relevant special diagnostic tests
being carried out in our Molecular Diagnostic Laboratory. Determination of the nucleotide sequence of the Hungar-
ian HCV1b NS5A/PKR-BR region and the type and subtype distribution of Hungarian patients have already been
carried out. The current summary discusses the results of 6092 chronic HCV patients (175 serotypes, 5917 geno-
types) based on age, gender, regions and genotype distribution changes over the period between 1996 and 2017.
Method: Serotyping (1996-1999). Genotyping: hybridization (2000-2016), real-time PCR (2016—; Cobas 4800
HCV GT).

Results: Genotype distribution: GT1a: 5.6%; GT1b: 84.6%; GT1a + 1b: 5.1%; GT2: 0.1%; GT3: 1.8%; GT4: 0.1%;
mixed: 1.6%; GT1 (non-differentiated subtype): 1,1%. Women,/men ratio: 52%,/48%. The most common age cate-
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gory is 50-60 years (37% of all cases). There was no genotype asymmetry among the four Hungarian regions and
Budapest. Over time, the prevalence of genotype 3 increased from 1.6% to 2.8% and the number of patients under

the age of 40 doubled.

Conclusion: There have been no substantial changes in the HCV type /subtype distribution in Hungary over the past
20 years, 1b remaining the most common. The introduction of real-time PCR method for genotyping has resulted
in a major quality improvement including only a few mixed subtype results leading to more efficient drug selection.

Keywords: hepatitis C virus, genotype, subtype, real-time reverse transcription-polymerase chain reaction (real-time

RT-PCR), hybridization, nucleotide sequence analysis
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Roviditések

DAA = (direct-acting antiviral agent) direkt haté antivirélis sze-
rek; GT = genotipus; HCV = hepatitis C-virus; ICTV = (Inter-
national Committee on Taxonomy of Viruses) Virustaxonémi-
ai Nemzetkozi Bizottsig; IFN = interferon; ISDR = (interferon
sensitivity determining region) interferonérzékenységet meg-
hatdroz6 régié; NS = nem strukturilis; RAV = rezisztenciaasz-
szocidlt virus; RNS = ribonukleinsav; RT-PCR = reverztransz-
kripciés polimerdz-lincreakcid; SVR = (sustained virological
response) tartds virologiai valasz

Az 1989. év a jelenkori hepatologia fontos mérfoldkove.
Uj molekularis biolégiai médszerekkel ekkor sikeriilt
azonositani az addig non-A-, non-B-hepatitisnek neve-
zett korkép t6 korokozojat, a C-virust [1]. Az azéta el-
telt harom évtized intenziv kutatdsai feltirtdk a virus
szerkezetét, tisztaztik a fertézés patomechanizmusit.
Szenzitiv és specifikus diagnosztikai tesztekkel a beteg-
ség korai stidiumaban felismerhetd lett, hatdsos antivira-
lis gyogyszerekkel pedig ma mar a krénikus C-hepatitis
gyo6gyithatd betegség.

Virusszerkezet

A HCV genomja egyszilt, pozitiv polaritasa, 9,6 kb
RNS-molekula, amely 9400 nukleotidbdl és lipidbori-
tékbol all. Két végén 1-1 at nem ir6dd rész talalhatd
(5'UTR, 3'UTR). 3010-3030 aminosavbdl allé6 poli-
proteint kédol, mely strukturalis (core, E1, E2) és ,nem
strukturalis” (NS2, NS3, NS4A /B, NS5A, NS5B) része-
ket foglal magdban. Az utébbiak enzimaktivitissal ren-
delkeznek, és kiemelt szerepiik van a virusszaporodis-
ban.

Genotipusok

A virus felfedezése utin rovid id6n belil felismerték,
hogy szerkezete nem egységes és nem stabil, nagy gene-
tikai diverzitast mutat. Egyrészt a torzsfejlédés alatti mu-
taciok kovetkeztében genetikusan heterogénné vilt,

masrészt a fert6zott betegben is véiltoztatja szerkezetét.
A legnagyobb variabilitast a 3'UTR, E1, E2, NS1,/NS2
régiok mutatnak, a legstabilabbak az 5'UTR, core,
NS5A, NS5B [2, 3]. A szerkezeti kiilonbségek vizsgilata
egyrészt epidemioldgiai szempontbdl fontos, mivel ko-
vetkeztetni lehet bel6le a virus szarmazasi helyére, tova-
terjedésének moédjira és Gtjara. Egyes tipusai az egész
vilagon elterjedtek (1a, 1b, 2a, 2b), tobbnek viszont jel-
legzetes a foldrajzi eléforduldsa (5a, 6a) [4].

Masrészt fontos szerepiik van az antiviralis terapiaban,
dontSen befolydsoljak a gyogyszerek hatdsat, ismeretiik
segit a gydgyszer tipusanak, a kezelés optimalis idGtarta-
manak és a d6zisnak a kivalasztisiban.

Attol fiiggben, hogy mely orszagban izoliltak egy-egy
virustipust, a szerkezeti azonossagtél fiiggetleniil kilon-
b6z§ elnevezéseket kaptak. Ennek a klasszifikdcids ,,kd-
osznak” a megsziintetésére 1994-ben P. Simmondsveze-
tésével egységes nevezéktant dolgoztak ki, melyen beliil
1-6-o0s tipusokat és a—c szubtipusokat kiilonitettek el
[5-7]. A tipusok kozott 31-34%-os, a szubtipusok ko-
z6tt 20-23% nukleotidszekvencia-kiilonbséget hataroz-
tak meg. Az egy betegbdl izollt, 10%-nal kevesebb elté-
rést mutaté varidnsok a ,,kvazispeciesek”.

A szekvendlotechnikik fejlédésével egyre nagyobb
szdmu varianst ismertek meg, ezért 2005-ben Gj néd-
menklatarat hoztak létre 6 tipussal és 58 szubtipussal [8,
9]. Az ismert nukleotidszekvencidk nyilvantartsa, rend-
szerezése és megujitisa nemzetkozi adatbazisokban tor-
ténik: (NCIB) International Nucleotid Sequence Data-
base, (DDBJ) General Data Database of Japan, (EMBL,
Heidelberg) European Molecular Biology Laboratory,
és a Los Alamos National Laboratory GenBank (Ameri-
kai Egyestilt Allamok [USA]) [10]. A tipus- és altipusne-
veket 2013-ban feliilvizsgaltik, valamint 1300 teljes
HCV-genom szerkezet adataival bévitették az addigi
klasszifikdciét; 7 genotipus, 67 szubtipus és 21 elnevezés
nélkili altipus kertilt a rendszerbe, amely webfeliileten
clérhets, gazddja az International Committee on Taxo-
nomy of Viruses (ICTV) [11, 12]. A nevezéktan Gjabb
feltilvizsgalata elengedhetetlenné vilt a DAA-kezelések
bevezetésekor és a sikertelen terdapiak utan kialakult re-
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zisztencidk (RAV) helyének pontos meghatirozasihoz.
A jelenlegi némenklatdra 2017 janiusa 6ta érvényes
(1. abra).
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1. dbra HCV-genotipusok és -szubtipusok rendszere (2017. janius)

(International Committee on Taxonomy of Viruses)

Diagnosztika

A krénikus C-hepatitises betegek antiviralis kezelése
1992-ben kezd6dott el Magyarorszdgon. Ennek lehet6-
ségét a hepatologusszakma hatékony kozbenjirasara
(képviselte: Gogl A. és Telegdy L.) a magas koltségli
gyogyszerek kozponti finanszirozdsa teremtette meg.
A kezeléseket végz8 majcentrumok betegei szdmdra a
specialis szeroldgiai és molekuldris diagnosztikai vizsga-
latokat 1992 és 2008 kozott Molekularis Diagnosztikai
Laboratériumunk biztositotta [13]. 2008 6ta a Szent
Laszl6 Koérhaznak, 2013 6ta a Semmelweis Egyetem
(SE) Transzplantaciés Klinikdjanak a laboratériumaval
egylitt azonos szenzitivitisu tesztekkel és miszerekkel
végezziik a terdpids és diagnosztikai protokollban el&irt
vizsgalatokat [ 14].

A nagyobb orszagok és régidk mar az 1990-es évek
elején meghatiroztik a teriiletiikon el6fordulé HCV-ti-
pusokat, a magyar eredmények azonban hiinyoztak.
Kisszam betegcsoport szérumat kiilfoldi laboratérium-
ban vizsgaltak, innen sejtettiik, hogy nalunk féleg az 1-es
tipus talalhaté meg [15].

Magyar betegek HCV szerkezeti
analiziseinek eredményei

Kozleményiinkben az 1996 és 2017 kozott végzett sze-

rotipus- és genotipuseredményeink adatait mutatjuk be,

melyeket tobb szempontbdl analizaltunk:

1. 1996: HCV-szerotipus-megoszlas.

2. A ,magyar” HCV1b NS5A-régiéjanak nukleotidszer-
kezeti vizsgalata.

3. A HCV genotipus/szubtipus megoszlisa. A statiszti-
kai elemzés szempontjai:

a) A 2000 és 2017 kozott vizsgilt genotipus megosz-
lasa.

b) A kiilonbo6zd vizsgalomoddszereknek a genotipus-
eredményeket befolyasol6 hatisa 2000-2015 és
2016-2017 id6szakban.

¢) A genotipusok életkori, nemi és orszdgon beliili te-
riileti megoszlisa.

Eredményeink
1. Szerotipusmeghatirozis

1996-ban vezettiik be a virus szerotipusmeghatirozasat.
175 beteg mintdjat vizsgiltuk (né: 83, térfi: 92). Mod-
szer: 2 HCV NS4-régidja elleni ellenanyag-vizsgilat;
HCV serotyping 1-6 assay (Murex, Abbott) teszt, plate-
enzimimmunoassay modszer. Ezzel a vizsgalattal a virus
6 f6 tipusat lehet differencidlni, hitranya, hogy szubtipu-
sok meghatirozasira nem alkalmas. Immunhiinyos be-
tegekben, alacsony anti-HCV-ellenanyag-szintnél, he-
modializaltaknal vagy blokkolé fehérjék jelenlétekor
nem kapunk eredményt. El6nye, hogy gyogyult, HCV-
RNS-negativ betegeknél is meg lehet hatirozni utélag a
fert6zést okozé virus tipusit.

Szerotipuseredmények: GT1: 75%; GT2: 2%; GT3:
1%; GT4: 2%; kevert tipus: 8% (1 + 2; 1 + 3; 1 + 4 és
tobbszorosen vegyes); nem tipizdlhaté: 4,5%; nem adott
reakciét: 7,5%. A kevert tipusok nagyobb részét poli-
transzfundalt betegekbdl vagy egészségiigyi dolgozok-
bdl izolaltuk [16].

2. A HCV1b nukleotidszekvencin-vizsgalata

Az 1990-es évek kozepén szimos tanulmdny jelent meg a
vilag kiilonb6z6 részein eléforduld virusok szerkezetérdl.
Japan kutat6k kozolték a naluk domindns GT1Db teljesge-
nom-szekvencidjat, melyet HCV1b-J-nek (japan tipus)
neveztek el. Feltételezték, hogy ez a vilagban mindeniitt
eléfordul6 1b-szubtipus referenciaszerkezete [17]. Osz-
szefuggést talaltak a betegek interferonterapiara mutatott
gyogyulasi hajlama és a virus NS5A-régidjaban, a protein-
kinézt blokkol6 teriileten (PKR-BR) talalhato, interferon-
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3'

aa. 1973 NS5A aa. 2419
aa. 2209 PKR-BR aa. 2274
aa. 2209 ISDR aa. 2248

PKR-BR: RNS-fligg6-proteinkinaz-kots régio
Interferonérzékenységet meghatarozo régié

ISDR:

2. ibra | A HCV NS5A/PKR-BR régi6jinak aminosavteriilete

érzékenységet meghatirozoé régidénak (ISDR) az amino-
savvaltozidst okoz6é muticiéi kozott (2. dbra). Mivel
hazdnkban is — Japanhoz hasonléan — magas az 1b-szub-
tipus aranya, meghatiroztuk 21 krénikus hepatitises be-
tegiinkben a HCV1b NS5A-régidjanak nukleotidszek-
vencidjat. Arra kerestiink valaszt, hogy a ,magyar”
1b-szubtipus azonos szerkezetii-¢ a ,,japan” prototipust
HCV1b-vel. Masrészt, lenne-e a gyogyulas elSrejelzésé-
ben haszna, ha az antiviralis kezelések el6tt meghataroz-
nink ennek a régiénak a nukleotidszekvencidjat?

Modszer: HCV-genotipus-meghatirozds Amplicor
HCV 2.0 (Roche), INNO-LiPA HCV 2.0 (Innogenet-
ics) és a HCVI1b NS5A-régidja 2209-2274-es teriileté-
nek aminosav-szekvenciaanalizise.

Eredmény: Ertékes informaciot kaptunk a magyar be-
tegekbdl izolalt virusok szerkezetérdl. (A mintdk amino-
savszekvencidi AF 522299-522320-as sorszamon felvé-
telre keriiltek az NCBI - National Center for
Biotechnology Information, Nemzeti Biotechnolbgiai
Informiéciés Kozpont, Bethesda, MD, USA — dltal fenn-
tartott nemzetkozi GenBank adatbézisba.) MegerGsitet-
tikk, hogy a kiillonb6z6 foldrészeken el6forduléd azonos
szubtipusokon beliil is jelent&s szerkezeti eltérés taldlha-
t, ezek az tgynevezett ,kviazispeciesek”, és mas orszi-
gok eredményeihez hasonléan a ,,magyar” 1b-virus szer-
kezete is kiilonbozik a japn szubtipusétol. Osszefiiggést
taldltunk a vizsgalt tertileten 1évé aminosavmutaciok szd-
ma és az interferonterapiira kapott gyogyulasi eredmé-
nyek kozott, de ez nem bizonyult 6nmagiban az egyet-
len dontd faktornak.

3. Genotipusmeghatirozais

A direkt nukleinsavvizsgalaton alapul6 genotipus/szub-
tipus meghatirozast 1999 6ta végezziik [18]. Kozlemé-
nyiinkben a 2017. év végéig vizsgalt 5917 krénikus C-
hepatitises beteg eredményét elemeztiik genotipus/

szubtipus, életkor, nem és a magyarorszagi régidkon be-
lilli megoszlas alapjan. Kovettiik a tipusok aranydnak két
évtized alatti moédosuldsiat. Kitériink a laboratériumi
modszerek fejlédésének a kapott eredményekre gyako-
rolt hatdsira. Eredményeink 2008-ig az 0sszes Magyar-
orszagon diagnosztizalt kronikus C-hepatitises beteg ti-
pus- ¢és szubtipusmegoszlisit mutatjak; 2009-t8l a
vizsgilatokat a masik két laboratériummal kozosen vé-
geztiik, ettdl az id6t6l eredményeink a magyarorszagi
kezelt betegek 57%-4dt reprezentiljik.

Mobdszerek

A genotipusmeghatirozisokat a molekularis diagnoszti-
ka fejlédését kovetve egyre érzékenyebb és pontosabb
tesztekkel végezziik. 1999 és 2006 kozott INNO-LIPA
HCV II. (Innogenetics), 2009 és 2015 kozott pedig
VERSANT HCV Genotype 2.0 Assay reverzhibridizaci-
O0s modszerekkel vizsgiltunk, melyek a virusnukleinsav
5'UTR- és 5'UTR + core régidjanak szerkezete alapjan 6
t6 genotipus és a—c szubtipusok kozott differencialtak
[19]. A Cobas HCV GT (Cobas 4800; Roche) automa-
tizalt rendszerd real-time PCR-médszert 2016-ban ve-
zettiik be, amely a meghatirozasok pontossigiban
mindségi  ugrast hozott. Az analizis alapja:
5'UTR + core + NS5B régi6 (3. dbra). Differenciil az
1-6-0s genotipusok és az 1a/1b szubtipusok kozott. A
teszt pontossaga genotipusra 99,7%, szubtipusra 100%.
A genotipuskimutathatdsig alsé virusszamhatara: GT2:
50 IU/ml; GTla; 1b; 3; 4; 6: 125 TU/ml; GT5: 500
1U/ml [20].

2000 és 2017 kozott 36 mdjcentrumbdl kaptunk min-
takat. Magyarorszag teriiletét onkényesen négy + Buda-
pest és kornyéke régiokra bontottuk. Régids beosztasunk:

Budapest és kornyéke: SE, Transzplanticiés Klinika,
Honvéd Korhdz, Szent Janos Koérhdz, Uzsoki Koérhéz,
Szent Laszlé Korhaz, Kistarcsa.
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5°UTR: 2-es, 3-as és 6-0s genotipus
Core-régio: 1-es, 4-es és 5-0s genotipus

5’ UTR

S

Core

S

NS5B régio: 1/a- és 1/b-szubtipus

3’ UTR
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5’ UTR ] A
342 915 1491 2580 2769 3420 5313 5475 6258 7602 9378 —
1 ; 7
\ C E1 E2 P7| NS2 NS3 NS4B NS5A NS5B L )

I \

[+] '.I.IE
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3. dbra

Eszak-dundantili végio: Gy6r, Ajka, Mosonmagyaro-
var, Sopron, Szombathely, Tatabanya, Székestehérvir.

Dél-dundntili végio: Pécs, Kaposvir, Szekszard, Zala-
cgerszeg.

Eszakkeleti régié: Debreceni Egyetem, Kenézy Koérhaz
(Debrecen), Miskolc, Eger, Szolnok, Nyiregyhiza, Ba-
lassagyarmat.

Délkeleti régio: Szeged, Békéscsaba, Gyula, Kecske-
mét.

| A HCV genotipus real-time RT-PCR-médszerrel térténd meghatirozasanak molekuldris alapja (Cobas HCV 4800 System, Roche)

Eredményeink

1. Osszgenotipus-megoszlds a 2000-2017. évben, be-
tegszadm: 5917 beteg (4. abra és 1. tablizat):
GTla: 5,6%; GT1b: 84,6%; GTla + 1b: 5,1%; GT2:
0,1%; GT3: 1,8%; GT4: 0,1%; vegyes: 1,6%; GT1
(szubtipusra nem differenciilt): 1,1%.

2. A genotipuseredményeket a két kiillonb6z6 modszer-
tan alapjan szétbontottuk (2. tdblizat):

Megoszlasi arany, %

84,6

5,6 1,1 1,6

0,118

=1a
1b
1a+1b
"2
m3
42
uvegyes®

= 1* (nem differencialt)

4. dbra | A HCV genotipus/szubtipus megoszldsa, 2000-2017 (n = 5917 beteg)
1. tibldzat | A HCV genotipus/szubtipus %-o0s megoszlisa Magyarorszigon (2000-2017) (n = 5917 beteg)
HCV genotipus/szubtipus la 1b la+1b 2 31 42 vegyesd  1*
(Nem differencialt)
Megoszlasi arany, % 5,6 84,6 5,1 0,1 1,8 0,1 1,6 1,1

(5917 beteg) (2000-2017)

IKét iv. droghaszndlé beteg kettds fert6zottséget mutatott: 3 + 1b

2Hibridizdciés modszerrel a 4-es genotipusok mellett 1a- vagy 1b-szubtipus is megjelent, real-time mddszerrel (cobas 4800) vizsgilva tiszta 4-es

genotipus igazolodott

$Hibridizaciés mddszerrel egy-egy betegben az la, 1b, 2-es, 4-es genotipusok vegyesen keriiltek

*Az 1-es genotipuson beliil szubtipuseredményt nem difterencidlt a teszt
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2. tdblazat | A diagnosztikai modszerek szerinti genotipusmegoszlds-eltérés

Genotipus la 1b la + 1b 3 4 1 Vegyes

(nem differencidlt)  (la, 1b, 2, 4)
2000-2015. év 294 4026 287 75 - 68 92
(betegszam n = 4844)
%-0s megoszlas 6,1% 83,1% 5,9% 1,6% - 1,4% 1,9%
2016-2017 38 977 18 30 8 = =
(betegszam n = 1073)
%-0s megoszlas 3,5% 91% 1,7% 0,2% 2,8% 0,8% - -

2000-2015: hibridizaciés modszerek
2016-2017: real-time RT-PCR-md&dszer

@) 2000-2015. év, betegszdm: 4844 beteg (2. tabli-
zat).

Eredmény: GTla: 6,1%; GT1b: 83,1%; GTla + 1b:

5,9%; GT3: 1,6%; vegyes GT: 1,9%; GT1 (szubtipusra

nem differencialt): 1,4%.

b) 2016-2017. év, betegszam: 1073 beteg.

Eredmény: GTla: 3,5%; GT1lb: 91%; GTla + 1b:

1,7%; GT2: 0,2%; GT3: 2,8%; GT4: 0,8%.

3. Eletkori és nemi megoszlas (3. tablizat). A fert6zot-
tek 37%-a az 50—60 éves korosztilyban fordult el8.

4. NG : férfi ardny = 52% : 48%.

5. A régidkat kiilon-kiilon elemezve a genotipusmegosz-
lasokban jelentSs aszimmetridt nem taldltunk.
Kiegészités: A Szent Laszl6 Korhdznak és a SE Transz-

plantaciés Klinikdjanak eredményei hasonl6é genotipus-

megoszlist mutatnak (Ujhelyi Eszter és Vargn Mavina
személyes kozlése alapjin).

3. tablazat A kroénikus C-hepatitises betegek életkor és nem szerinti meg-
oszlasa
Eletkor (év) <30 3040 40-50 50-60 60-70 >70
%-0s megoszlis  7,5%  8,9% 20% 37% 20% 6,6%
N6 (52%) 32% 3.,4% 9.2% 21% 112%  4,0%
Férfi  (48%) 43% 5,5% 10,8% 16% 8,8% 2,6%
Kovetkeztetés

A nemzetkozi adatok és a fert6zés kérlefolyasanak isme-
retében a Foldén 70 milliéra teheté a HCV-hordozok
szdma [21, 22]. Magyarorszagon ez 50-60 000 lakost
jelent. A 2014. évben bevezetett 2. generaciés DAA-ké-
szitményekkel — melyek 2018. janudr 6ta minden fertd-
z0Ott szdmadra elérhet6ek — a kezeltek kozel 100%-a meg-
gyogyithaté. Ehhez két fontos feltételnek kell teljesiilni.
Egyrészt meg kell talalni az eddig tiinetmentes, nem ke-
zelt ,néma” virushordozokat, tehat széles kord sziirésre
van sziikség [23-25]. Masrészt a gyogyszerekkel elérhe-
té legmagasabb gyogyulasi arinyhoz a kezelések meg-

kezdése el6tt elengedhetetlen a virusgenotipus meghati-

rozasa. Ezzel biztosithaté az optimdlis gyégyszertipus,

kezelési id6 és dozis valasztisa.
Vizsgalataink és a kozleményiinkben elemzett adatok
az aldbbiakat erésitették meg:

— A kiilonbo6z6 t6ldrészeken el6fordulé C-virusok nuk-
leotidszekvencidja azonos szubtipusokon beliil is je-
lentGs eltérést mutat, vizsgalt betegeink genomszek-
venaldsi eredményei is ezt igazoltdk.

— Magyarorszagon valtozatlanul domindl6é altipus a
HCV1b, az eltelt 25 évben aranya érdemben nem vil-
tozott.

— A GT3 az utébbi években a 40 év alattiak kozott
emelkedést mutat: 1,8-2,8%.

— A kiilonbo6z6 érzékenységl laboratériumi moédszerek
hasznalata jelentGsen befolyasolja a kapott eredménye-
ket. Hibridiziciés technikdval mért kevert, vegyes
szubtipust mintdk (3,3%) real-time RT-PCR-méd-
szerrel egyszeres, tiszta genotipustiaknak bizonyultak,
ez jelentSsen segiti a hatékony gyogyszervilasztast.
(A mintdk egy része nukleotidszekvendldssal kontrol-
lalt.) A néhany, két szubtipust mutatd eredmény nagy
val6szinlséggel a beteg kettSs fert6zottségének ko-
vetkezménye (példaul iv. droghasznaléknal).

— Betegeink 37%-a az 50-60 éves korcsoportbdl kertilt
ki.

— A nemi megoszlas kiegyensulyozott.

— A genotipusok megoszlasiban az orszagon beliili régi-
6kban érdemi eltérést nem talaltunk.

Anyagi tamogatds: A kozlemény Szupplementumként
torténd megjelentetését a Roche Magyarorszdg Kft. ti-
mogatta.

A cikk végleges viltozatit a szerzé elolvasta és jova-
hagyta.

Evdekeltségek: A szerzd eléadéi/tandcsadoi dijban része-
silt az alibbi gyoégyszer gyartdktol/forgalmazoktol:
AbbVie, Fresenius-Kabi, MSD, Roche Magyarorszag
Kft.
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Készonetnyilvanitas

Kiemelt koszonet laboratériumunk asszisztenseinek:
Bakiné Hodovanszky Evikinak, Kadlecsik Lididanak és
Szaboné Barta Katalinnak a vizsgilatok pontos, preciz
végzéséért, az adatok gy(jtésében és elemzésiikben nyuj-
tott segitségiikért.
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