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INTRODUCCION

La infeccion por el virus de la hepatitis B (VHB) es un
importante problema de salud publica en el mundo.
Cerca de 257 millones de personas estan cronicamen-
te infectados y se registran mas de 1 millén de muer-
tes al ano por complicaciones como cirrosis y carci-
noma hepatocelular.

Debido a la ausencia de actividad correctora de la retro-
transcriptasa viral, durante la replicaciéon del genoma
se generan variantes genéticas del virus. Estas variantes
genéticas incluyen genotipos, subgenotipos, cuasiespe-
cies, y mutaciones en regiones del genoma viral como
pres/S, retro-transcriptasa y BCP/precore/core, que han
sido asociadas al fracaso en la inmunoprofilaxis, resis-
tencia al tratamiento antiviral y aumento en el riesgo de
carcinoma hepatocelular, respectivamente.

PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA

Las poblaciones indigenas han sido de particular inte-
rés dada la alta prevalencia de la infeccion. Este es el
caso de algunas poblaciones indigenas de Colombia,
donde antes de la implementacién de la vacuna con-

...................................................

' Grupo de Gastrohepatologfa. Facultad de Medicina, Universidad de Antioquia.
2 Grupo de Epidemiologfa. Facultad de Salud Pablica, Universidad de Antioquia.

Correspondencia: Diana Carolina Di Filippo; diana.difilippo@udea.edu.co

5-10

tra el VHB, la prevalencia de anti-HBc era del 5% a 93%
y para el HBsAg de 0 a 53%. Un tltimo estudio realiza-
do en el afio 2011 en poblacién indigena del departa-
mento de Amazonas, reportd una prevalencia de anti-
HBc de 3.6% y HBsAg de 0.5% en nifios menores de 11
afnos, y en las madres una prevalencia de anti-HBc de
30.9% y HBsAg de 9%. Este resultado ademas de reve-
lar el gran impacto que ha tenido los programas de
vacunacién en menores de edad, también demostrd
que la frecuencia de infeccién por el VHB en pobla-
cién indigena adulta sigue siendo importante.

Por razones, hasta ahora no muy bien conocidas, la
poblacion indigena sigue siendo endémica para la
infeccién por el VHB. Algunos estudios han sugerido
que caracteristicas importantes como el aislamiento
geogréafico, factores socioculturales e importante-
mente factores viroldgicos, podrian estar implicados.

Unos pocos estudios se han realizado en estas pobla-
ciones para caracterizar [os genotipos y la emergen-
cia de variantes de escape a la vacuna; mientras que
no se dispone de ningun estudio de la presencia de
mutaciones virales y su correlacién con el modo de
transmision, respuesta a la terapia antiviral y progre-
sidn a cirrosis y carcinoma hepatocelular en comuni-
dades indigenas de Colombia.

OBJETIVO GENERAL

Identificar los genotipos del VHB y la frecuencia de
variantes genéticas pre-S/S, retro-transcriptasa y BCP/
precore/core, en aislados obtenidos de poblacién in-
digena de cuatro departamentos de Colombia.

METODOLOGIA

Muestras de suero y células mononucleares de san-
gre periférica (PBMC) serdn obtenidas de individuos
positivos para el HBsAg del VHB por prueba répida,
pertenecientes a comunidades indigenas de Ios de-
partamentos de Amazonas, Guaviare, Antioquia y
Guajira. Las muestras de suero seran analizadas para
marcadores serolégicos de infeccién por VHB (HBsAg,
HBeAg, anti-HBs, anti-HBe, anti-HBc (IgM y total) y car-
ga viral) y pruebas de funcion hepética (ALT y AST).
ElI DNA y RNA viral serdn extraidos de muestras de
suero y PBMC, usando estuches comerciales. EI ge-
noma completo y las variantes virales se detectaran
por secuenciacién profunda, y los intermediarios re-
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plicativos serdn detectados por RT-PCR. Los genoti-
pos v las variantes virales pre-S/S, retro-transcriptasa
y BCP/precore/core serdn analizadas usando el soft-
ware Mega 10.1. Finalmente, se generaran clones de
VHB que contiene algunas variantes genéticas para
evaluar in vitro su capacidad infecciosa y replicativa.

RESULTADOS ESPERADOS

Los resultados de la investigacion permitirdn conocer la
frecuencia y el impacto epidemioldgico que tienen estas
variantes genéticas en la evasion de la respuesta inmu-
ne, resistencia a la terapia antiviral y el resultado clinico
de la enfermedad en poblacién indigena de Colombia.
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