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Introduccién: La infeccién por virus hepatitis B (VHB) presenta distintos genotipos, variantes virales y mutantes de escape (ME) que pueden influir la progresion de
la enfermedad y respuesta a la vacunacion. La prevalencia y caracteristicas moleculares del VHB en poblacién migrante haitiana en Chile son poco conocidas.
Objetivo: Describir los genotipos especificos del VHB que infectan poblacion migrante haitiana en Chile y compararla con aislados en poblacion chilena usando
secuenciacion de genoma completo por next-generation sequencing (NGS).

Métodos: 32 sujetos fueron incluidos en este estudio. 8 fueron migrantes haitianos y 24 chilenos. EI ADN del VHB fue secuenciado utilizando NGS, con un Phred
score promedio > 32 (precision >99.9%). Los archivos FASTQ sin procesar se clasificaron taxonémicamente utilizando Kraken2, se alinearon con BWA y se detecto
variantes con LoFreq. Las variantes se registraron usando SnpEff, y los ME se identificaron usando geno2pheno. La genotipificacién, sub-genotipificacién y serotip-
ificacion fueron realizadas usando geno2pheno, HBVseq, y HBV Serotyper.

Resultados: Los pacientes chilenos fueron principalmente infectados por VHB genotipo F1 (23) y D4 (1). En contraste, la poblacién haitiana migrante presenté
infeccién por genotipo A1 (1), E (1) y F1 (3). Numerosas mutaciones fueron identificadas en preS1, preS2, S, P, X, preC y genes C, siendo algunas de ellas previa-
mente asociadas a ME. En la determinante 'a’ (codones 121-147 del gen S), la porcién inmunodominante del HBsAg, 50 mutaciones fueron identificadas, presentes
tanto en poblacion haitiana como chilena (75%).

Conclusiones: Este estudio revela distintos genotipos de VHB y potenciales ME entre la poblaciéon migrante haitiana y los pacientes chilenos, importante para
entender las dinamicas moleculares de infeccion por VHB en distintas poblaciones dentro del pais. Estos hallazgos sirven como insumo para politicas de salud
publica y optimizar las estrategias de vacunacion de los grupos marginados, como lo son los haitianos inmigrantes en Chile.
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Figura 1: Variaciones encontradas en el genoma del virus Hepatitis B en muestras de individuos haitianos.
Los circulos concéntricos representan, desde adentro hacia afuera, las variantes (lineas rojas) encontradas
para las muestras 456, 413, 401, 357, 351, 204 y 75; los codones donde fue descrita una variante de escape
{lineas negras); la anotacion de las proteinas virales y su posicidn en el genoma. Las variationes mostradas
[lineas rojas) son una sub seleccién del total de variantes, con una frecuencia » 1% y excluyendo variaciones
sindnimas, inserciones y deleciones. P-TP: Polimerasa dominio terminal; P-Spacer: Polimerasa dominio
spacer; P-RT: Polimerasa dominio transcriptasa reversa; P-RNaseH: Actividad de ribonucleasa H; 5-TMM:
Sitios transmembrana 1,2,3,4 de la proteina 5.
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