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Bevezetés: A hepatitis C-vírus (HCV) nagy szerkezeti variabilitást mutat. Jelenleg 8 genotípusát és 93 szubtípusát 
különböztetjük meg. Ezek eloszlása földrajzi régiónként, etnikumonként és kockázati csoportonként változik. 
Magyarországon 1992 óta szűrjük a HCV-fertőzött betegeket. Molekuláris Diagnosztikai Laboratóriumunkban a 
szerotípus-meghatározást 1996-tól, a genotípus- és szubtípusvizsgálatokat 2000-től végezzük országos szinten.
Célkitűzés: Országos betegminta (n = 9067) genotípus/szubtípus megoszlásának analizálása a betegek életkora, nemi 
megoszlása és a magyarországi régiókon belüli előfordulása alapján, illetve három évtized alatti változásuk elemzése 
(1996–2026). 
Módszerek: Szerotípus-meghatározás 1996–1999 között (n = 175). Genotípus-vizsgálat 2000–2016 között hibridi-
zációval (n = 4844), 2016 óta ’real-time’ PCR-módszerrel (n = 4223). 
Eredmények: A hazai betegekben a vizsgált időszak alatt változatlanul a GT1b volt a domináns, de aránya idővel csök-
kent a GT1a-hoz és GT3-hoz képest. Az életkori megoszlásban a fiatalabb férfiaknál (<40 év) és az idősebb nőknél 
(>60 év) találtuk a legnagyobb számú pozitív beteget. A 40 év alatti életkor statisztikailag szignifikáns kapcsolatot 
mutatott a GT3 és a többi, nem-GT1b  genotípus előfordulásával. Régiós bontásban a Délkeleti régióban igazolódott 
a legtöbb GT3, az Északkeleti régióban a többi, nem-GT1b genotípus fordult elő a legnagyobb arányban.
Következtetés: Nemzetközi eredményekhez hasonlóan hazai adatok is igazolják a genotípus/szubtípus arányok folya-
matos változását. Főleg a migráció, az utazás és az egyre gyakoribb intravénás droghasználat növeli a vírus genetikai 
diverzitását. A genotípus-monitorozás segíti a ritkább altípusok korai felismerését, a váratlan terápiás kimenetelek 
értelmezését és célzott járványügyi vizsgálat indítását. Indirekt módon utalnak a lakosság magatartásbeli szokásaira és 
mutatják a fertőződési utakat. Ismeretük szükséges a relapsus vagy reinfekció elkülönítésére.
Orv Hetil. 2026; 167(33): 1318–1323.

Kulcsszavak: hepatitis C-vírus, genotípus, szubtípus, hibridizáció, valós idejű reverztranszkripciós polimeráz-láncre-
akció

Silent shift: changes in the types and subtypes of hepatitis C virus in Hungarian 
patients over three decades (1996–2026)
Introduction: Hepatitis C virus (HCV) shows great structural variability. Currently, it has 8 genotypes and 93 sub-
types with differing distributions according to geographical regions, ethnicities, and risk groups. In Hungary, HCV 
infections have been screened since 1992. In our Molecular Diagnostic Laboratory, we have been conducting HCV 
serotyping since 1996 and genotype and subtype analyses since 2000, both with national coverage.
Objective: To analyse the genotype and subtype distributions of our national sample (n = 9067) according to age, sex, 
geographical region, and their evolution over three decades (1996–2026).
Methods: Serotyping was carried out between 1996–1999 (n = 175) followed by genotyping with hybridization be-
tween 2000–2016 (n = 4844) and with real-time PCR since 2016 (n = 4223).
Results: Over the three decades, GT1b remained the dominant subtype in Hungary, but its relative frequency dimin-
ished in comparison to GT1a and GT3. Overall prevalence was the highest among younger males (<40 years) and 
older females (>60 years). Age under 40 years showed statistically significant association with increased prevalence of 
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GT3 and non-GT1b genotypes. GT3 was the most common in the Southwest region, while non-GT1b was the most 
frequent in the Northeast region.
Discussion: Similarly to international findings, our results confirm a continuous change in the genotype/subtype 
distribution of HCV in Hungary, too. The observed increase in genetical diversity is linked to migration, travelling 
and the increasing frequency of intravenous drug use. Genotype monitoring of HCV, therefore, remains important 
for the early detection of rare subtypes, interpretation of unexpected therapeutic outcomes, and directed epidemio-
logical investigations. It also supports the indirect monitoring of changes in population lifestyle factors and infection 
routes. Relevant information is necessary for the differentiation of relapse from reinfection.

Keywords: hepatitis C virus, genotype, subtype, hybridization, real-time reverse-transcription polymerase chain reac-
tion

Gervain J, Szakasits-Bardon L, Bakiné Hodovánszky E, Szabóné Barta K. [Silent shift: changes in the types and sub-
types of hepatitis C virus in Hungarian patients over three decades (1996–2026)]. Orv Hetil. 2026; 167(33): 1318–
1323.

(Beérkezett: 2026. május 2.; elfogadva: 2026. május 27.)

Rövidítések
CE = (Conformité Européenne) európai megfelelőség; DAA = 
(direct-acting antiviral agent) direkt ható antivirális szer;  
EASL = (European Association for the Study of the Liver) Eu-
rópai Májkutató Társaság; GT = genotípus; HCV = hepatitis 
C-vírus; IVD = in vitro diagnosztikai orvostechnikai eszköz; 
NS = nem strukturális; RNS = ribonukleinsav; RT-PCR =  
(reverse-transcription polymerase chain reaction) valós idejű 
reverztranszkripciós polimeráz-láncreakció; UTR = (untrans
lated region) nem transzlálódó régió 

Az 1989. év a jelenkori hepatológia fontos mérföldköve. 
Ekkor sikerült azonosítani az addig non-A-, non-B-he-
patitisnek nevezett kórkép kórokozóját, a hepatitis C-ví-
rust (HCV) [1]. Az eltelt évtizedekben feltárták a vírus 
szerkezetét, tisztázták a fertőzés patomechanizmusát, 
szenzitív molekuláris diagnosztikai tesztekkel a betegség 
a fertőzés korai szakában kimutatható lett, a jelenleg ren-
delkezésre álló tablettás gyógyszerekkel pedig a krónikus 
C-hepatitis ma már gyógyítható betegség.

Vírusszerkezet

A HCV a Flaviviridae családba tartozó humán patogén, 
vér útján fertőz, krónikus hepatitist, májcirrhosist okoz, 
ennek talaján gyakran hepatocellularis carcinoma alakul 
ki. Genomja egyszálú pozitív polaritású, 9,6 kb RNS-
molekula, amely 9400 nukleotidból és lipidborítékból 
áll, két végén 1-1 át nem íródó régió található: 5′ UTR, 
3′ UTR. 3010–3030 aminosavból álló poliproteint kó-
dol, amelyet gazdasejtes és virális proteázok „strukturá-
lis” (core, E1, E2) és „nem strukturális” (p7, NS2, NS3, 
NS4A/B, NS5A, NS5B) fehérjékre hasítanak. Az utób-
biak enzimaktivitással rendelkeznek, kiemelt szerepük 

van a vírus szaporodásában, ezért az antivirális terápia 
célpontjai.

A HCV-genom szerkezet gyors variabilitása, mutáció-
ja miatt nagy genetikai diverzitást mutat. A genotípusok-
hoz tartozó törzsek nukleotidpozíciójukban 30–32%-
ban, az azonos genotípusba tartozó szubtípusok 
10–23%-ban különböznek. Földrajzi megoszlásuk régi-
ókra jellemző: a GT2 Nyugat-Afrikában, a GT4 Közép- 
és Kelet-Afrikában és a Közel-Keleten, a GT5 Dél-Afri-
kában, a GT6 Délkelet-Ázsiában, valamint az ezekből a 
régiókból a nyugati világba települt migráns populációk-
ban endemikus. Az újabban felfedezett GT7-et Kongó-
ból és Ugandából származó egyéneknél, a GT8-at Indi-
ában született, Kanadában és Ausztráliában élő 
betegekből izolálták [2–4]. 

A kezelést végző centrumok számára a speciális szero-
lógiai és molekuláris vizsgálatokat 1992 és 2008 között 
Molekuláris Diagnosztikai Laboratóriumunk biztosítot-
ta. 2009-től a Szent László Kórháznak (a jelenlegi Dél-
pesti Centrumkórház), 2013 óta a Semmelweis Egyetem 
Sebészeti, Transzplantációs és Gasztroenterológiai Klini-
kájának a Laboratóriumával együtt azonos szenzitivitású 
CE-IVD minősítésű tesztekkel és műszerekkel végezzük 
a terápiás és diagnosztikai protokollokban előírt vizsgála-
tokat [5]. Közleményünkben az 1996 és 2026 között 
végzett szero- és genotípus-eredményeink adatait mutat-
juk be, amelyeket az alábbi szempontok szerint analizál-
tunk:

1. módszerek szerint: szerotípusok, genotípusok: hib-
ridizációs és ’real-time’ RT-PCR;

2. 1996 és 1999 között a HCV-szerotípus-megoszlás 
vizsgálata;

3. a HCV genotípus/szubtípus megoszlás vizsgálata 
2000 és 2026. 01. 31. között a betegek életkora, neme 
és az országon belüli területi megoszlás alapján.
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Módszerek

Szerotípus-meghatározás 

1996–1999 között végeztük ’plate-enzyme immuno
assay’ módszerrel, amely a HCV NS4-régiója elleni el-
lenanyag-vizsgálaton alapul („HCV Serotyping 1–6 
Assay”, Murex, Abbott teszt; Abbott Park, IL, USA).  
A vírus 6 fő típusát tudtuk differenciálni, hátránya, hogy 
szubtípus meghatározására nem alkalmas. Immunhiá-
nyos betegekben, alacsony HCV-ellenanyag-szintnél, 
hemodializáltaknál vagy blokkoló fehérjék jelenlétekor 
nem kaptunk eredményt. Előnye, hogy gyógyult HCV-
RNS-negatív egyéneknél is meg tudtuk határozni utólag 
a fertőzést okozó vírus típusát.

Szerotípus-eredmények: (n = 175) GT1: 75%, GT2: 
2%, GT3: 1%, GT4: 2%, kevert típus: 8%, nem tipizálha-
tó: 4,5%, nem adott reakciót: 7,5%. Nemi megoszlás: nő: 
83, férfi 92.

Genotípus-meghatározás

A módszer a molekuláris diagnosztika fejlődését követve 
egyre érzékenyebb és pontosabb. 2000–2006 között re-
verzhibridizációs módszerekkel vizsgáltunk, amely a ví-
rusnukleinsav 5′ UTR + core régiójának szerkezete alap-
ján 6 fő genotípus és a–b szubtípusok között differenciált. 
2016 óta a cobas  HCV GT (cobas 4800; Roche, Bázel, 
Svájc) automatizált ’real-time’ PCR-módszerrel végez-
zük a meghatározásokat. Az analízis alapja az 5′ UTR + 
core + NS5B régió vizsgálata, differenciál az 1–6 genotí-
pusok és az 1a/1b szubtípusok között (1. ábra). A teszt 
pontossága genotípusokra 99,7%, szubtípusokra 100%. 
A genotípus-kimutathatóság alsó vírusszámhatára: GT1–
GT2: 50 IU/ml, GT1a; 1b; 3; 4; 6: 125 IU/ml, GT5: 
500 IU/ml [6].

Magyarországi régiók szerinti genotípus-
megoszlás

Magyarország területét önkényesen 4 + Budapest régi-
ókra bontottuk: 
–	� Budapest és környéke: a Semmelweis Egyetem Sebé-

szeti, Transzplantációs és Gasztroenterológiai Klinika, 
Honvédkórház, Szent János Kórház, Uzsoki Kórház, 
Szent László Kórház, Kistarcsa.

–	� Észak-dunántúli régió: Győr, Ajka, Mosonmagyaró-
vár, Sopron, Szombathely, Tatabánya, Székesfehérvár.

–	� Dél-dunántúli régió: Pécs, Kaposvár, Szekszárd, Zala-
egerszeg.

–	� Északkeleti régió: Debrecen – Kenézy Kórház, Mis-
kolc, Eger, Szolnok, Nyiregyháza, Balassagyarmat.

–	� Délkeleti régió: Szeged, Békéscsaba, Gyula, Kecskemét.

Eredmények

A 2000 és 2026. január közötti időszakban összesen 
9067 HCV genotípus/szubtípus vizsgálatot végeztünk: 
2000–2015 között hibridizációs (53,4%), 2016-tól 
’real-time’ RT-PCR/cobas 4800 módszerrel (46,6%)  
(1. táblázat). Az utóbbi technológiával egyszeres, tisz-
tább genotípus-eredményeket kapunk.

1. ábra A HCV-genotípusok és szubtípusok ’real-time’ RT-PCR módszerrel történő meghatározásának molekuláris alapja (cobas HCV 4800 System, Roche)

HCV = hepatitis C-vírus; RT-PCR = valós idejű reverztranszkripciós polimeráz-láncreakció

1. táblázat Mintaszámok vizsgálati módszer szerinti megosztásban  
(n = 9067)

Időszak (év) Vizsgálati módszer Minta-
szám

Arány (%)

2000–2015 Hibridizáció 4844   53,4

2016–2026. 01. ‘Real-time’ PCR/cobas 4800 4223   46,6

Összesen 9067 100,0

PCR = polimeráz-láncreakció
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2. ábra Genotípus-összetétel, a 2000–2026-os évek összes mintájának átlaga (n = 9067)

3. ábra A HCV-genotípusok éves megoszlása %-os értékekben (2000–2026. 01.)

HCV = hepatitis C-vírus
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–	� 2000–2026 között az összgenotípus-megoszlás átla-
gának eredményei: GT1b: 82,8%; GT1a: 7,6%; GT1a 
+ 1b: 3,3%; GT3: 3,4%; GT2: 0,1%; GT4: 0,2%; szub-
típusra nem differenciálható GT1: 1,2%; kevert + ve-
gyes: 1,4% (hibridizációs technikával mért eredmény 
vagy kettős szubtípussal fertőzött beteg, például drog-
használó) (2. ábra).

–	� A genotípusok éves elemzése mutatja a szubtípusok 
folyamatos változását. A GT1b-dominancia fennma-
rad, ugyanakkor az utóbbi 15 évben az 1b-től eltérő 
kategóriák aránya emelkedik, kiugróan a GT1a és a 
GT3 (3. ábra).

–	� Az életkor és a nemi megoszlás azt mutatja, hogy a 
fertőzöttek aránya főleg a fiatal, 40 év alatti férfiaknál 
nagy, és itt a GT3 és a nem-GT1b szubtípusok a gya-
koriak. A 60 év feletti korcsoportban nőknél a GT1b-
túlsúly a domináló (2. és 3. táblázat). A nemi megosz-
lás kiegyensúlyozott: nő : férfi = 51,8% : 48,1%.

–	� A régiók közül a fertőzöttség nagyobb arányúnak iga-
zolódott Észak-Dunántúlon és Északkeleten, a GT3-
előfordulás viszont a Délkeleti régióra volt jellemző 
(4. ábra és 4. táblázat).

Megbeszélés

A C-vírus okozta hepatitis klinikai és népegészségügyi 
jelentősége napjainkban felértékelődött, mivel a direkt 
ható antivirális (DAA-) kezelések eredményeként a fer-
tőzés a betegek közel 100%-ában vírusmentessé válik, 
ami reális alapot teremtett a WHO eliminációs program-
jának eléréséhez: ebben 2030-ra a 2015-ös bázishoz 
viszonyítva 90%-os incidencia- és 65%-os, hepatitishez 
köthető mortalitáscsökkentést fogalmaztak meg [7, 8]. 

A jelenleg elérhető pángenotípusos (minden genotí-
pusra hatékony) DAA-terápiák korszakában a legtöbb 
beteg kezelése egyszerűsödött, ugyanakkor speciális kli-
nikai helyzetekben és epidemiológiai célból a genotípus/
szubtípus ismerete továbbra is fontos. Az EASL 2020. 
évi ajánlása megfogalmazza, hogy mikor és miért indo-
kolt a genotípus-meghatározás fenntartása (például atí-
pusos altípusok gyanúja, speciális populációk vagy újra-
kezelési/retreatment helyzetek) [9]. Követni tudjuk, 

hogy térségünkben milyen vírusvariánsok fordulnak elő, 
és ez idővel hogyan változik, ami ritkább szubtípusok 
esetén segíthet a váratlan terápiás kimenetelek értelme-
zésében. A Gut folyóirat 2024. évi összefoglalójában az 
a megállapítás olvasható, hogy a veleszületett DAA-re-
zisztens, kevésbé érzékeny „unusual”, ritka szubtípusok 
potenciális hatása alulértékelt [10]. Mivel Európában a 
migráció és az utazás növeli a genetikai diverzitást, a ge-
notípus/szubtípus monitorozás segíti a ritkább altípusok 
korai felismerését, a váratlan terápiás kimenetelek értel-
mezését és célzott járványügyi vizsgálat indítását [11].

A legfontosabb megfigyelés, hogy a három évtized 
alatt továbbra is az 1b genotípus dominál, ugyanakkor az 
évek előrehaladtával nő az 1b-től eltérő genotípusok  
aránya, ezen belül különösen az 1a és a 3-as genotípusé. 
Az éves trendábrák alapján ez a változás nem egyetlen év 
kiugró értéke, hanem több év alatt fokozatosan kialakuló 
eltolódás.

Az életkori bontás erős és következetes összefüggést 
mutatott a genotípus-összetétellel. A 60 év feletti kor-
csoportban a 1b genotípus túlsúlya kifejezett volt, míg a 
fiatalabb csoportokban a 3-as genotípus és általában az 
1b-től eltérő genotípusok nagyobb arányban fordultak 
elő. A 40 éves életkori vágás különösen jól szemléltette 

2. táblázat Életkori és nemi megoszlás

Életkor (év) <30 30–40 40–50 50–60 60–70 >70 Összesen

Összesen 659 840 1595 2940 2153 880 9067 

Összesen, %   7,3   9,3 17,6 32,4 23,7   9,7 100

Nő 258 312 687 1640 1248 550 4695

Nő, % 39,2 37,1 43,1 55,8 58,0 62,5 51,8

Férfi 400 526 906 1298 904 329 4363

Férfi, % 60,7 62,6 56,8 44,1 42,0 37,4 48,1

3. táblázat A GT3-előfordulás aránya 40 év alatt és felett a teljes beteg-
anyagban

Korcsoport Összesen GT3-eset GT3-arány (%)

40 év alatt 1499 173 11,5

40 év felett 7568 129   1,7

Összesen (minta) 9067 302 13,2

4. táblázat Genotípusszám a régiókban a teljes vizsgált időszakban (2000 
– 2026. 01.)

Régió Esetszám Arány (%)

Budapest és környéke 1872   20,6

Észak-Dunántúl 2237   24,7

Dél-Dunántúl 1283   14,2

Északkelet 2370   26,1

Délkelet 1305   14,4

Összesen (mintaszám) 9067 100,0

4. ábra A genotípusok régiós megoszlási átlaga (2000 – 2026. 01.)
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ezt: a 3-as genotípus aránya a 40 év alattiak körében lé-
nyegesen nagyobbnak bizonyult, és ez a különbség több 
évben is stabilan megfigyelhető volt. Ennek gyakorlati 
értelmezése, hogy a fiatalabb betegek körében a fertőzés 
háttere és a fertőzés útja nagyobb arányban térhet el a 
korábbi, történetileg jellemző mintázattól, ami a genotí-
pus-összetételben is megjelenik.

A nemek szerinti eltérések a vizsgálatban mérsékeltek 
voltak, de a férfiak körében valamivel nagyobb arányban 
fordultak elő az 1b-től eltérő genotípusok. Ez összhang-
ban áll azzal a klinikai tapasztalattal, hogy bizonyos koc-
kázati tényezők (például injektálható szerek használata, 
illetve egyes fertőzési hálózatok) nemenként eltérő gya-
korisággal fordulnak elő. A régiós bontás alapján a geno-
típus-összetétel nem volt teljesen homogén: a 3-as geno-
típus arányában és az 1b-től eltérő genotípusok 
összesített arányában is megfigyelhetők voltak különbsé-
gek. Ezek értelmezésekor figyelembe kell venni, hogy 
centrumunk mintái nem az ország teljes lakosságát rep-
rezentálják, hanem egy beutalási és ellátási hálózaton ke-
resztül érkező betegcsoportot. A régiós eltérések ezért 
részben tükrözhetik a beutalási útvonalakat, a helyi szű-
rési aktivitást, valamint a betegek elérésének különbsége-
it is.

A pángenotípusos DAA-kezelések korszakában felme-
rülhet, hogy a genotípus-meghatározás szerepe csök-
kent. A jelen munka eredményei azonban amellett szól-
nak, hogy a genotípus/szubtípus monitorozásnak 
továbbra is van gyakorlati értéke: egyrészt segíti annak 
követését, hogy centrumunk ellátási területén milyen 
HCV-változatok fordulnak elő és ez időben hogyan vál-
tozik; másrészt támpontot adhat olyan esetekben, ami-
kor a kezelés után később ismét kimutathatóvá válik a 
vírus örökítőanyaga a vérben, és felmerül a visszatérés 
vagy újrafertőződés kérdése. A vizsgálat erőssége, hogy 
nagy esetszámú, valós ellátási adatbázison alapul, és a ge-
notipizálás egységes laboratóriumi környezetben tör-
tént.

A genotípus-eloszlás változásának dokumentálása 
emellett a hazai adatok nemzetközi kontextusba helye-
zését és a jövőbeli mikroeliminációs törekvések tervezé-
sét is támogathatja.

Anyagi támogatás: A szerzők a tanulmány megírásáért és 
a kapcsolódó kutatómunkáért nem részesültek anyagi tá-
mogatásban. 

Szerzői munkamegosztás: G. J.: Az adatok összefoglalása, 
az eredmények véleményezése, a kézirat szerkesztése, 
megírása. Sz.-B. L., B. H. E., Sz. B. K.: Minták gyűjtése, 

levétele és mérése, adatok gyűjtése. Sz.-B. L.: Az adatok 
feldolgozása, ábrák, táblázatok készítése. A közlemény 
végleges változatát valamennyi szerző elolvasta és jóvá-
hagyta.
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