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Lahikokkuvote

Maailmas HCV nakatusega elab 71 miljonit inimest, moodustades 1% elanikkonna.

C-hepatiidiviirus on (iks kdige levinud pdhjus, mille parast voivad tekkida kroonilised maksa haigused.
HCV llekanne allikad mdjutavad tegevusi, mis hdlmavad kokkupuudet vere voi veres sisalduvate
kehavedelikega, naiteks tatoveerimine, akupuntuur ja muud bioloogiliselt usutavad
Glekandemeetodid. Uute HCV-infektsioonide peamine pdhjus on siistitav narkootikumide
tarvitamine, mis pdhjustas 2015 aastal 1,75 miljonit uut infektsiooni. Eestis nakatumise riskirihmaks
on olnud ning peamine levikutee narkootiliste ainete stistimine slistlade-ndeltega.

C-hepatiidi viiruse uuringud uimastitarbijate hulgas on vaga vajalikud, selleks et jalgida viise, kuidas
teatud tlived nakatavad inimesi.

HCV tlved klassifitseeritakse seitsmest tunnustatud genotiibist (1-7) taielike viirusgenoomide
fiilogeneetilise ja jarjestuse analiiiisi pdhjal. Ulemaailmsel tasandil domineerib genotiiiip 1. Kdige
sagedasemad HCV genotiilibid Eestis on 1a, 1b, 2 ja 3.

HCV s&eluuringu ja diagnoosi esialgne test on seroloogiline ensiilimi immunoloogiline analtis. HCV-
nakkuse viroloogiline diagnoos pdhineb kahel laboratoorsete testide rithmal, nimelt seroloogilisel
anallisil, mis tuvastab HCV spetsiifilise antikehaga ja testid, mis véimaldavad tuvastada,
kvantifitseerida voi iseloomustada HCV viiruse osakesi, nagu HCV RNA ja tuumantigeen.
Uimastitarbijate hulgas genotiilipide jaotus muutnud. Aastal 2014 oli kdige levinud 1b genotiiip ja
aastal 2017 oli kdige levinum 1a genotllp. Patsiendide hulgas Eestis kdige levinum on 3 genotip.
450 kogutud seerumi proovist sistivatest narkomaanidest Narvas aastal 2014 ja Tallinnas aastal 2017
oli tuvastatud 45 % aHCV positiivsuse suhtes.

Aktiivse HCV infektsioon oli tuvastatud Narva 2014 proovidest 70,7 % juhtudes ja Tallinn 2017
proovidest 58 % juhtudest.

Meie 1a genotilbid on sarnased varem tuvastatud Eestis tlivedega, veel nad on sarnased Ameerika
Uhendriigi, Iraani, Austraalia, Kiiprosi ja Itaalia tiivedega.

3a genotlilibid on sarnased Venemaa, Inglismaa, Prantsusmaa, Hispaania, AserbaidZaan, Leedu,
Jaapani ja Austraalia tlivedega.

1b genotliilibid on sarnased Kanada, Ameerika ihendriigi, lirimaa, Inglismaa ja varem Eestis leitud
tlvedega.





