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INTRODUZIONE
Nel giugno 2009 L.A., uomo di 66 anni, a causa di iperplasia
prostatica adenomiomatosa e prostatite acuta e cronica, viene
sottoposto ad intervento di resezione prostatica transuretrale
(TURP) presso altra struttura. In occasione dell’intervento,
risultava negativo per HBsAg e HCV-Ab. Ad un controllo di
routine nel gennaio 2010 viene riscontrata marcata ipertran-
saminasemia, con AST/GOT 6x vmn (valore minimo norma-
le) e ALT/GPT 12x vmn, positività per HCV-Ab e negatività
per HBsAg. A marzo 2010, il paziente viene ricoverato pres-
so il nostro ospedale e sottoposto ad approfondimento con
quantizzazione dell’HCV-RNA (5), identificazione del geno-
tipo e determinazione delle transaminasi (4, 7) (Figura I).

MATERIALI E METODI
L’estrazione e il dosaggio sono stati eseguiti su siero con test
COBAS/AmpliPrep COBAS/TaqMan HCV – Roche (lineari-
tà: 4.30 E+1 UI/mL – 6.90 E+7 UI/mL e sensibilità: 1.50 E+1
UI/mL). Successivamente, l’estratto ottenuto dall’Ampliprep
è stato amplificato e biotinilato, con la metodica HCV
Amplification 2.0 kit (LiPA), sullo strumento GeneAmp PCR
2400 per procedere alla determinazione del genotipo virale,
mediante Versant HCV Genotype 2.0 Assay (LiPA). Inoltre,
per l’identificazione del genotipo, è stato eseguito il sequen-
ziamento con tecnologia CLIPTM mediante test TRUGENE
HCV 5’NC.

RISULTATI 
All’atto del ricovero abbiamo riscontrato livelli di HCV-RNA

pari a 1.17 E+5 UI/mL. In tale occasione è stato effettuato il
test per la genotipizzazione, utilizzando il kit Versant, con
risultato indeterminato. Siamo ricorsi, pertanto, alla determi-
nazione del genotipo tramite sequenziamento della regione 5’-
UTR non codificante che, confrontata con le sequenze presen-
ti all’interno della NCBI Genbank, ha mostrato un elevato
score di similarità con sequenze di genotipo 3h. Il giorno
25/3/2010 il paziente rientra in regime DH per iniziare la tera-
pia antivirale con peg-interferone e ribavirina come da proto-
collo internazionale per l’epatite C acuta (1).
Per valutare la cinetica precoce è stata misurata la viremia in
campioni ottenuti 5 minuti prima (t0: 2.42 E+6 UI/mL), dopo
3 giorni (t3: 1.32 E+4 UI/mL). Quale misura della cinetica di
prima fase è stato calcolato il �(to-t3)log10 HCV-RNA, che ha
mostrato una riduzione dell’HCV-RNA pari a 2.26 log10 (2)
(Figura II). 
Il dosaggio dell’HCV RNA è risultato negativo alla 4a e alla
24a settimana di terapia indicando rispettivamente una RVR
(Rapid Virological Response) e una ETR (End Therapy
Response) prognostiche di una SVR (Sustained Virological
Response: negativizzazione a 6 mesi dalla fine della terapia)

CONCLUSIONI
La distribuzione dei genotipi HCV sul territorio italiano evi-
denzia una prevalenza di genotipo 1 (50-60%), seguito dal
genotipo 2 (30% circa) e dal genotipo 3 (5-8%) (3, 6).
Dalla nostra esperienza è dimostrata la circolazione sporadi-
ca del genotipo HCV 3h nella nostra area geografica. Tale
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SUMMARY
The Hepatitis C viral genome is highly variable and is classified into 6 genotype groups, based on phylogenetic analysis of the genomic
sequence. Here we show a case of acute Hepatitis C in which a rare genotype 3h was evidenced by direct RNA sequencing.We confirm
that analysis of the early kinetics of HCV RNA during antiviral therapy is an important prognostic parameter, and that a �(to-t3)log10 HCV RNA
value is a strong predictor for Rapid Virological Response (RVR) and End Therapy Response (ETR).

Figura I. Dosaggio transaminasi.

Figura II. Viral load absolute reduction.
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genotipo non è identificabile mediante LiPA e richiede
sequenziamento diretto.
L’esposizione di questo caso può contribuire alla divulgazio-
ne di maggiori informazioni sulla trattabilità di un genotipo
poco frequente.
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