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1 INTRODUÇÃO
Hepatites virais são doenças causadas por diferentes agentes etiológicos que são propensos a infectar um determinado tipo de célula ou tecido, ou seja, diz-se que esses agentes têm hepatotropismo. O vírus da hepatite C (HCV), representante da família Flaviviridae, classificado pelo International Committe on Taxonomy of Viruses (ICTV) (2012) é um agente etiológico exógeno causador de um grave problema de saúde pública - a hepatite C. Embora seja um vírus que tem como material genético ácido ribonucleico (RNA) de fita simples, que é instável ao ser extraído, tem se mostrado frequente em pacientes submetidos à diálise por sua transmissão parenteral. Estes pacientes, com distúrbios renais crônicos, constituem um grupo de risco devido ao seu crescente número em unidades de diálise e a dependência destas. O presente estudo tem como objetivos estimar a prevalência do HCV e dos diferentes genótipos do vírus nos pacientes das unidades de nefrologia nas cidades de Pelotas/RS e Rio Grande/RS.
2 MATERIAIS E MÉTODOS
O estudo, aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa na Área da Saúde (CEPAS) da FURG, utilizou-se de um questionário socioeconômico para a obtenção de importantes dados epidemiológicos. Coletas de amostras sanguíneas dos pacientes foram feitas, armazenadas em tubos com EDTA e submetidas à análise a posteriori. O RNA viral foi extraído utilizando-se um kit comercial Invitrogem®. A detecção do RNA do HCV foi obtida através da técnica reação em cadeia da polimerase transcriptase reversa (RT-PCR) analisando as regiões NS5B e 5’UTR, realizado no Laboratório de Biologia Molecular da Universidade Federal de Rio Grande (FURG). As análises bioquímicas e sorológicas foram adquiridas diretamente dos prontuários dos pacientes (Nakatani et al 2010).
3 RESULTADOS e DISCUSSÃO 
A partir de dados obtidos dos prontuários de 474 pacientes maiores de 18 anos, foi observado que 17,46% eram portadores do vírus C na cidade de Pelotas e 23,3% em Rio Grande. Dos pacientes estudados, 10.15% (32/315) realizam diálise peritoneal, dos quais 9.52% (4/32) estavam infectados pelo HCV. O percentual de HCV positivo foi maior entre os hemodialisados. Na cidade do Rio Grande, foram sequenciadas 26 amostras para região 5’UTR, sendo o genótipo 1b mais prevalente (34,7%), seguido do genótipo 3a (30,8%) e genótipo 2b (23%). Para região NS5B, foram sequenciadas 31 amostras com as seguintes frequências: 1b (32,3%); 2b (29%); 3a (25,8%) e 1a (12,9%). Houve 100% de concordância entre os testes de sorologia e biologia molecular para HCV e RT-PCR entre as amostras testadas. As variáveis bioquímicas, mesmo estando alteradas, estão dentro da normalidade para pacientes renais crônicos.
4 CONSIDERAÇÕES FINAIS
O tempo de tratamento dialítico foi o principal fator de risco associado à infecção pelo HCV na cidade do Rio Grande. O trabalho está em andamento na cidade de Pelotas. Espera-se com este estudo obter resultados que auxiliem esclarecer aspectos epidemiológicos, perspectivas de tratamento, profilaxia e controle desta infecção viral.
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