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A literatura relata a região Amazônica como área de alta prevalência da infecção pelo 

HBV. O vírus da hepatite B pertence ao gênero Orthohepdnavirus e a família 

Hepadnaviridae, compreendendo um vírus de DNA, hepatotrópico capaz de infectar 

mamíferos. Classificados em 10 genótipos (A-J) diferentes e muitos subgenótipos, estudos 

sugerem que eles podem influenciar na gravidade da doença, na resposta ao tratamento e na 

resposta vacinal. Os genótipos e subgenótipos do HBV tem uma distribuição variada, sendo 

alguns restritos a determinadas regiões geográficas, enquanto outros mostram uma 

distribuição mundial. É encontrada nas diversas regiões do Brasil com prevalência dos 

genótipos A, D e F. Este estudo teve como objetivo identificar os genótipos e subgenótipos do 

vírus da hepatite B entre os pacientes atendidos no Núcleo de Medicina Tropical - UFPA, na 

cidade de Belém, estado do Pará, no período de janeiro de 2011 a dezembro de 2015. O 

estudo compreendeu um total de 222 amostras, de ambos os sexos, atendidos no NMT-UFPA 

com sorologia reagente para os marcadores HBsAg e/ou anti-HBc total. As amostras foram 

submetidas a testes de biologia molecular, PCR “in House” e PCR multiplex para detecção do 

DNA viral e genotipagem, e posteriormente ao sequenciamento, para a confirmação e 

determinação dos subgenótipos virais. Em 65 das 222 amostras foi detectada a presença do 

DNA do HBV, sendo identificada a presença dos genótipos A (46/65), com predominância os 

subgenótipos A1(36/48) seguido do subgenótipo A2 (10/46), e genótipo F (17/65) sendo 

detectado apenas o subgenótipo F2 (17/17) circulando nesta população. Os resultados 

encontrados nesta pesquisa estão de acordo com o que é relatado em outros estudos no Brasil.  
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