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ntroduccion. La infeccion por el virus de la hepatitis B (VHB) y el virus de la hepatitis Delta

(VHD) representa una importante causa de morbilidad y mortalidad en algunas regiones de
Suramérica. En Colombia, casos de infeccion por VHD se han registrado en los departamentos de
Magdalena, Choco y Amazonas, zonas consideradas historicamente de alta prevalencia para VHB.
Sin embargo, son escasos los datos que se tienen en el pais sobre la distribucidon de los genotipos de
VHD y su dindmica con genotipos de VHB. Objetivo. Caracterizar los genotipos de VHB y VHD
que circulan en comunidades indigenas del departamento del Amazonas (Colombia). Metodologia.
El trabajo de campo se llevara a cabo mediante visitas casa a casa, previamente concertadas con el
dirigente (Kuraka) o el promotor de salud de la comunidad indigena. Se tamizaran 1.000 personas
entre hombres y mujeres mediante la aplicacion de la prueba rapida para la deteccion del HBsAg (Kit
Determine HBsAg). A las personas positivas para HBsAg, se les tomard una muestra de sangre y se
adicionard buffer RNAlater para mantener la integridad del RNA viral hasta el almacenamiento final
a-70 °C. Las muestras seran analizadas para la deteccion de IgM Anti-Core y Anti-Core total (VHB)
e IgM anti-HD, y anti-HD total (VHD). La extraccion del DNA y RNA viral se realizara utilizando
los kit QIAamp DNA blood Mini (Quiagen) y RNApure™ Blood (Ambion), respectivamente. Una
vez obtenido el genoma viral, se amplificard una region parcial del ORF S (203-787 nt) y el ORF
delta (1302-812 nt), y se determinara el genotipo viral por secuenciamiento y analisis filogenético
(métodos de Maxima parsimonia y Probabilidad bayesiana). Resultados esperados. Aportar datos
epidemioldgicos de la infeccion por el VHB y VHD, mediante la descripcion los genotipos virales
circulantes en la poblacion analizada.
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