\_\n“-
: g
.

-

ciberehd

3
IDnBAPS

Analisi filogenetic d'un brot epidemic d’hepatitis
aguda C en pacients infectats pel VIH per
seqguenciacio massiva

Noelia Caro Pérez
Laboratori de Hepatitis Viricas

r
C L I N I C Vall d'Hebron
Institut de Recerca
BARCELONA VHIR

Hospital Universitari




INTRODUCCIO

- El VHC es transmet principalment per la sang i aixo passa freqtientment en
usuaris de drogues per via intravenosa (UDIs).

- Des de 2000, els casos d'hepatitis aguda C (HAC) han augmentat entre els
homes que mantenen relacions sexuals amb homes (HSH) coinfectats pel
VIH. Aix0 s’ha observat a Europa, Australia i els Estats Units.

- Major carrega viral del VHC en sang i semen dels pacients infectats pel VIH.

- Practiques sexuals en que hi ha un major risc de dany de la mucosa
- L'analisi filogenetic de les soques del VHC, va demostrar I'aparicié de casos

agrupats d'acord amb la transmissié dins d'una xarxa social i sexual que
s'estén a nivell nacional i internacional.

AIDS 2014, 28:781-790



Brote epidémico de hepatitis aguda C en pacientes infectados por el
virus de la inmunodeficiencia humana
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Deteccid de casos de pacients coinfectats entre 2003-2013 en el Hospital Clinic.
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Figura 1. Incidencia de hepatitis aguda C. * Casos hasta marzo 2013.
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OBJETIU

Investigar la dinamica de transmissio
del VHC en un brot epidemic d'hepatitis
aguda C en pacients HSH seropositius

pel VIH



METODES

COHORT DE PACIENTS:

73 casos de infectats per VIH que van ser diagnosticats dHAC
entre el 2008 i el 2013 en el servei d’Infeccions de I'Hospital
Clinic de Barcelona.

DIAGNOSTIC DE L’HAC

- Durant el seguiment rutinari del VIH cada 6 mesos (avaluacio clinica + estudi
analitic)
- Tots tenien les transaminases altes (> 1.5 vegades el limit superior).

- Seroconversié a anticossos anti-VHC i preséncia d'ARN-VHC en serum.



Estudi de la xarxa de transmissio

1. De cada pacient , es va obtenir una mostra de serum en el moment del
diagnostic .

2. Es va amplificar un fragment de 340 pb de la regié NS5B del VHC
(polimerasa viral).

3. La seqlenciacio massiva es va fer amb la plataforma GS Junior de
Roche .

QUASIESPECIE

Poblaci6 de
genomes virals
- diferents pero
filogenéticament

relacionats

4. Construccié d’arbres filogenétics



Resultats I: Caracteritiques dels pacients

Numero de pacients de I'estudi 73
Edat 38 (25-51)
CD4 basals (cel-lules/ul) 923 (10-22510)
Carrega viral indetectable VIH 48 (66%)
Tractament antirretroviral 53 (73%)
Carrega viral VHC (Log Ul/mL) 6.37 (3.73-6.99)
Tractament VHC 53 (73%)
Resposta virologica sostinguda 35 (66%)

Variables quantitatives expressades com a promig (rang)
Variables qualitatives expressades com a n (%)
Tractament VHC amb pegIFN + ribavirina



Resultats II: Distribucid dels genotips del VHC

Cobertura mitja: 1774 sequéncies per mostra (mediana 831)
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Distancies genetiques (dA)
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P-values
L dA(4d) < dA(la) <2.2e-16
ya ~
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GENOTIP la
4 clusters diferenciats
de genotip 1a
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GENOTIP 4d
6 clusters de genotip
4d

o~

Qo o © © 5

SUS o O N L N~ © — o < ®
o ® © < W o o o o o
o 2 o o o o

[

sz B

E3Tx58 me

IalpaTiceeiey

b3 F 28

gd885333323253

ebeiad 1Y Lvin)

1xEiNad #a

C———

35




Xarxa de transmissio 4d...
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CONCLUSIONS

La infeccio pel VHC s'estén rapidament en el col-lectiu
d'HSH coinfectats amb el VIH a través d'una xarxa de
transmissio local a Barcelona

El genotip més prevalent en pacients HSH amb HAC és el
4d .

S'han identificat 11 clusters: 4 de 1a ,1 de 1bi 6 de 4d.

Tanmateix, la menor distancia genetica i I'analisi temporal
suggereix un focus d’infeccié uUnic pel genotip 4d, mentre
gue per als altres genotips les dades apunten a diversos
possibles focus.
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