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Introduccion: Los usuarios de drogas inyectables (PID) son una poblacién importante en la epide-
miologia de la infeccién por el virus de la Hepatitis C (VHC) a nivel global. En el marco de la politica
integral “Ruta Futuro” del Ministerio de Justicia y del Derecho en 2021 se realizé un tamizaje de
infeccién por VHC en PID en Armenia y en Cucuta (Colombia). Esta investigacién permitié la carac-
terizacién de 45 secuencias de VHC. El objetivo de este estudio es el andlisis filodindmico y filogeo-
grafico de las secuencias de VHC caracterizadas en esta poblacién de PID y secuencias de VHC aisladas
desde 1998 a nivel global, con el fin de estudiar los periodos de mayor diversidad genética y cémo

ha sido la circulacién de este virus en América.

Métodos: Se realiz6 una bisqueda en Genbank de secuencias de VHC aisladas en PID, y se obtuvie-
ron alrededor de 1128 secuencias de diferentes paises del mundo; se logré un tamario representati-
vo de 106 secuencias. Las secuencias fueron alineadas usando MAFFT v.7. Los andlisis fiolodindmi-
cos y filogeograficos se realizaron con Beast v10.5.0 con 200 millones de generaciones y un modelo
de reloj relajado y GTR+G+I. Adicionalmente, para los andlisis fiolodindmicos y filogeograficos se

usaron los modelos de Skygrid y Constant Size, respectivamente.

Resultados: Los resultados parciales muestran que la diversidad genética y el tamafio poblacional
del VHC eran altos desde el 2000 hasta 2010; a partir de este afio se observa una disminucién hasta
2020, afio en que se evidencia nuevamente un incremento. Los analisis filogeograficos muestran
que las secuencias de VHC aisladas en Colombia son provenientes de Canadd; ademds se logra evi-

denciar una circulacién constante de cepas de VHC entre estos dos paises a lo largo del tiempo.

Conclusiones: El genotipo 1 subgenotipo 1a de VHC es el mds prevalente en esta poblacidn, lo que

concuerda con lo reportado en otros estudios.
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