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significativa com a presença de esteatose ou com os seus dife-

rentes graus (p > 0,05).

Discussão/Conclusão: Os dados encontrados sugerem que

isoladamente as variantes no gene MTTP não influenciaram os

níveis de lipídeos plasmáticos e a susceptibilidade à esteatose

nos portadores crônicos do HCV. Estudos futuros combinando

o efeito dessas variantes genéticas e de fatores virais são

importantes para entender melhor suas contribuições para a

esteatose hepática.
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Introdução: A infecção do vírus da hepatite E (VHE) aco-

mete anualmente cerca de 20 milhões de pessoas no mundo,

com 3 milhões de casos de infecção aguda e 56 mil mor-

tes. A via de transmissão é fecal-oral, e há evidências de

transmissão zoonótica. A infecção é assintomática em 50%

dos casos, mas pode causar hepatite aguda autolimitada. A

manifestação sintomática é comumente relatada em homens

com mais de 50 anos. Em mulheres que adquirem o VHE

durante a gravidez, 20% desenvolvem formas graves como

hepatite fulminante. Há relatos de infecção crônica em imuno-

comprometidos, principalmente em transplantados de órgãos

sólidos ou com doença hepática pré-existente. Estudos recen-

tes demonstraram que nas infecções por VHE, sem outras

hepatites virais, há uma elevação três vezes maior na taxa de

alanina aminotransferase (ALT) em relação ao limite superior

(56 UI/L). Essa elevação pode ser fator preditivo de infecção por

VHE.

Objetivo: Investigar a infecção por VHE em pacientes do

serviço de pronto atendimento (PA) dos hospitais São Paulo

(HSP) e Beneficência Portuguesa (HBP), com ALT > 200 UI/L.

Metodologia: No total, 400 pacientes (200 de cada PA) foram

testados para VHE por real-time RT-PCR (RT-qPCR), a partir

de amostras de soro. Entre esses pacientes, 90 (45 de cada

PA) foram selecionados aleatoriamente para a detecção de

anticorpos IgM anti-VHE por ELISA. Além disso, os 200 paci-

entes do HSP foram investigados para a presença de IgM

anti-hepatite A (VHA), B (VHB), e C (IgG-VHC) por ELISA.

Resultados: A idade dos pacientes variou de 0,8 a 91 anos

(média = 46,29 ± 24,47, mediana = 48) e em relação ao sexo

51,25% eram homens. Nos testes de VHE por RT-qPCR, 16 paci-

entes foram positivos (4,1%), sendo 9 do HSP e 7 do HBP. No

teste ELISA de IgM anti-VHE, 2 pacientes do HBP foram reagen-

tes (2,22%). Nesses últimos, os valores de ALT foram de 1505 e

3831 UI/L, um paciente masculino de 77 anos, e um feminino

de 39 anos, respectivamente. Nos RT-qPCR positivos, a média

de ALT foi de 441,87 UI/L (variação de 299 a 698). Nos 200 paci-

entes do HSP, foram reagentes para VHA, B, e C, 9%, 4,5%, e

3,5%, respectivamente. Dois pacientes RT-qPCR positivos para

VHE foram reagentes para VHA e B, separadamente.

Discussão/Conclusão: A hepatite E continua subnotificada e

negligenciada no Brasil, prejudicando principalmente a par-

cela da população sem acesso a saneamento básico. Dessa

forma, é importante estabelecer um diagnóstico de rotina de

VHE que possibilite a intervenção precoce e melhorar o prog-

nóstico dos pacientes.
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Introdução: A hepatite C constitui grave problema de saúde

pública em todo mundo. Estima-se que, atualmente, em todo

o mundo, cerca de 71 milhões de indivíduos estejam infecta-

dos por esse vírus. Na atualidade destacam-se os inibidores

de polimerase (NS5B) e de N5A, como classes de medicamen-

tos utilizados no tratamento, e todos esses estão disponíveis

no SUS. O alto nível de replicação do HCV e sua falta de

mecanismos de correção pós transcricionais resultam na

rápida emergência de variantes virais no nível de quasispé-

cies, determinando não somente polimorfismos virais, bem

como variantes que albergam substituições associadas à resis-

tência e/ou redução de suscetibilidade aos novos antivirais. A

região com maior barreira genética é a NS5B, porém estudos

devem ser realizados para avaliar a população de nosso país.

Objetivo: Mapear os polimorfismos e mutações de resistên-

cia às novas drogas destinadas ao tratamento da hepatite C

crônica, disponíveis em diferentes centros de referência para

tratamento da hepatite C e acompanhados laboratorialmente

pelo Instituto Adolfo Lutz em São Paulo.

Metodologia: Foram analisadas amostras de soro de paci-

entes que realizaram os testes de carga viral de rotina no

laboratório de hepatites do Instituto Adolfo Lutz, sendo ana-

lisadas as regiões NS5A e NS5B de 996 amostras do GT1a e

1 b.

Resultados: Para a região NS5A GT1, a prevalência de

mutações de resistência foi de 4,5%, sendo as principais RAS

encontradas: Y93H, L31 M, Q30R e Y93N. Para todos os medica-

mentos analisados para a região NS5B não foram observadas

substituições de resistência.

Discussão/Conclusão: Os achados do estudo são importantes

para as avaliações clínicas, econômicas e para novas propostas

de retratamento da hepatite C crônica em nosso meio.
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