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Ievads. Pec Eiropas Slimibu profilakses un kontroles centra (European Centre for Disease
Prevention and Control - ECDC) datiem 2017. gada tika registreti 2873 A virushepatita (HAV) gadijumi
no 20 Eiropas Savienibas (ES) valstim - visi ar HAV genotipu IA un ar 99,3% sekvences homologiju
pie viena no trim uzliesmojumu celmiem: VRD_521_2016, RIVM-HAV16-090 un V16-25801. Latvija
22.01.2018. tika registréti 80 HAV saslimSanas gadijumi (76 akceptéti gadijumi un 4 gadijumi izmek-
lesanas statusa), t. sk. 19 ievestie gadijumi (12 gadijumos - ES valstis, divos gadijumos - Krievija,
divos gadijumos - Uzbekistana, pa vienam gadijumam Indija, Kazahstana un viena gadijuma -
Krievija vai ES valsti). Pec ECDC zinojuma kops 23.02.2017. ir aprakstiti tris klasteri. Pirmais klasteris
VRD-521_2016 tika pazinots no Lielbritanijas un 22.02.2017. jau desmit ES valstis pazinoja par 190 ar
So klasteri saistitiem HAV gadijumiem. Otrais - RIVM-HAV16-090 - tika pazinots no Niderlandes
un saistits ar ikgadéjo EuroPride festivalu Amsterdama. 22.02.2017. jau devinas ES valstis pazinoja
par 70 gadijumiem. RIVM-HAV16-090 sekvence 95,4 % ir lidziga VRD_521_2016 klasterim. TreSais -
V16-25801 - tika pazinots no Vacijas, un 22.02.2017. septinas ES valstis pazinoja par 27 gadijjumiem.
V16-25801 sekvence 96,1 % ir lidziga RIVM-HAV16-090 klasterim.

Darba meérkis, materials un metodes. Petijuma merkis ir noteikt Latvija registreto HAV
gadijumu genotipus un to piederibu ECDC izdalitajiem klasteriem, izmantojot molekulari biologiskas
metodes. No 2017. gada junija lidz 2018. gada janvarim tika sekvenéti 62 asins paraugi, kuriem ar
ELISA (anglu val. enzyme-linked immunosorbent assay) metodi tika noteiktas pozitivas IgM klases anti-
vielas pret A hepatita virusu. GenotipeSanai izmantota HAV RNS VP1/P2A fragmenta sekvenéSana pec
Niderlandes Nacionala Sabiedribas veselibas un vides institiita (RIVM) originalas metodikas. legttas
nukleotidu secibas tika salidzinatas sava starpa un ar A hepatita virusa RNS sekvencém no publiskas
HAVNET datubazes.

Rezultati. HAV VP1/2A regiona sekvenéSanai tika izmantoti 59 pozitivie HAV RNS un anti-HAV
IgM paraugi. Filogenétiska analize paradija, ka no 59 sekvencém tika noteikti Sadi HAV genotipi: HAV
IA genotips - 55/59, HAV IB genotips - 3/59, HAV genotips I1IA - 1/59. Pie ECDCizdalita VRD_521_2016
klastera pieder 38/59 paraugu sekvences, pie klastera RIVM-HAV16-090 - 5/59 paraugu sekvences.
Citu sekvencu filogengtiska analize: no 16 sekvencém 12 paraugiem ir noteikts genotips HAV IA,
no tam viena ir ar savu sekvenci, divas - savstarp€ji lidzigas un saistitas ar inficeSanos ES valstis,
divas - savstarpeji lidzigas un sekvence saistita ar Uzbekistanu un Kazahstanu, vel divas - savstarpégji
lidzigas, sekvence saistita ar Krieviju un Uzbekistanu. Tris ir savstarp€ji lidzigas, no kuram viena ir
atrasta personai, kura inficejas Krievija, un divas inficejusas vieteji. Vel divas ir savstarpeji lidzigas,
no kuram viena ir saistita ar inficeSanos ES valsti un otrs ir vietéjs gadijums. Trim parejiem paraugiem
no 16 noteikts genotips HAV IB, kas pieder pie vienas grupas. Vienam no 16 paraugiem noteikts geno-
tips HAV IIIA, kas ir lidzigs sekvencei no Indijas.

Secinajumi. A virushepatita molekularas epidemiologijas izmekléSanas dati liecina, ka uzlies-
mojuma prevale HAV TA genotipa cirkulacija (93,2 %) ar piederibu klasterim VRD_521_2016 38 gadi-
jumos (64,4%) un klasterim RIVM-HAV16-090 piecos gadijumos (8,5%), kuri ir aprakstiti ECDC
zinojuma. Tris gadijumos tika atklata inficeSanas ar HAV genotipu IB (5,1 %) un 1-IITA (1,7 %). Lidz ar
to izmekleésanas dati liecina par uzliesmojuma avotu heterogenitati. Molekularo metoZu lietoSana un
epidemiologisko datu riipiga analize var palidzet labak izprast infekcijas izplatiSanas celus, izmeklet
lokalus uzliesmojumus, atklat ievestas infekcijas gadijumus, ka ari nodroSinat savlaicigu un adekvatu
preventivu darbibu valsts limeni.
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