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Hepatit C virus (HCV) RNA Kvantifiering

Bakgrund

Det finns ca 150 miljoner kroniskt infekterade med hepatit C i världen. I

Sverige är hepatit C den vanligaste formen av virushepatit, med ca 2000 nya

fall per år. Endast hos ett fåtal, ~15-20%, uppstår kliniska symptom i det

tidiga skedet och dessa liknar då dem som förekommer vid andra former av

hepatit.

Smittöverföring sker framför allt via blodkontakt, ex via orena kanyler och

hepatit C är starkt associerat med intravenöst missbruk. Nosokomial smitta

förekommer också. Sexuell smitta och smitta mor till barn är ovanligt. Ca

60-85% av de smittade läker inte ut sin infektion utan förblir kroniskt

infekterade. Dessa löper risk att på sikt utveckla levercirros eller i enstaka

fall levercancer.

Den diagnostiska screeningtesten för HCV-infektion är i första hand anti-

hepatit C virus (anti-HCV) screeningtest. Vid positivt anti-HCV hos en icke

tidigare känd patient analyseras provet vidare med HCV RNA metod för att

konfirmera fyndet. Förekomst av hepatit C virus (HCV) RNA i blod

indikerar viremi och därmed pågående hepatit C infektion. HCV RNA-

metoden fungerar då som en kvalitativ analys. Om HCV RNA inte kan

påvisas utför man ytterligare ett konfirmationstest; HCV Geenius.

Analys av HCV RNA används också vid misstanke på hepatit C men där

antikroppar kan saknas. Detta gäller tidigt i infektionsfasen, för dialys- och

immunsupprimerade patienter där serokonversion kan dröja mycket länge

eller helt utebli, samt ibland hos barn med maternella antikroppar där man

vill avgöra om smitta skett till barnet.

När väl hepatit C har konstaterats hos en patient är analys av anti-HCV

oftast inte längre indicerat. Hos patient med känd hepatit C följs istället

HCV RNA. HCV RNA kvantifiering används att för att följa

infektionsförloppet och för att följa behandling med prov före, under och

efter behandling enligt gällande behandlingsrekommendationer.
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Utvecklingen av läkemedel mot kronisk hepatit C går för närvarande

mycket snabbt. Flera nya läkemedel har under de senaste åren godkänts och

möjligheterna att bota kronisk hepatit C har ökat. Behandlingen sköts på

specialistkliniker. Inför behandlingsstart ska bestämning av HCV-genotyp

utföras eftersom genotyp påverkar valet av preparat och behandlingstid.

Svar/Tolkning/Bedömning 

HCV RNA: EJ PÅVISAT  

HCV RNA: PÅVISAT, följt av kommentar (gäller analys på serumprov)

HCV RNA: PÅVISAT  <15 IU/mL, vilket är under metodens linjära

mätområde (Mätområde 15 - 1.0E8 IU/ml) 

HCV RNA Med angivande av antal IU/mL: PÅVISAT (Mätområde 15-

1.0E8 IU/ml)

HCV RNA-nivå över det linjära mätområdet anges som:  

HCV RNA: PÅVISAT  >1.0E8 IU/mL (Mätområde 15 - 1.0E8 IU/ml)

Värden över 9 999 IU/ml redovisas i form av ett tal och en tiopotens. 

Tiopotensen föregås av bokstaven "E". Exempel: "5.2E4" betyder "5.2

gånger tio upphöjt till fyra" dvs 52 000.

Metodik/mätprincip 

HCV RNA påvisning/kvantifiering är en metod där RNA-extraktion och

kvantitativ PCR utförs i ett fristående högautomatiserat instrument (Cobas

6800). Metoden skall ge likvärdig kvantifiering av HCV genotyperna 1 till

6. Analysen är en sk probbaserad realtids-PCR.  
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