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L’infection par le virus de l’hépatite C (VHC) est considérée comme
la cause d’un fardeau énorme sur les populations de plusieurs pays.
C’est une infection symptomatique dans 15 à 25% des cas . En 2018
l’OMS a actualisé les lignes directrices pour le traitement par des
antiviraux à action directe (AAD) pangénotypique. Mais ceux-ci
sont onéreux dans de nombreux pays et notre pays en fait partie .
La venue des nouvelles molécules (pangénotypiques) a eu pour
conséquence la baisse de la prescription du génotypage aux
patients. Hors le VHC est un virus dont l’ARN polymérase est
dépourvu d’activité correctrice 3’-5’ exonucléase de ce faite des
souches résistantes pourraient apparaitre d’où la nécessité du
génotypage avant la mise sur traitement

MATERIELS ET METHODES

Lieu , type et Durée de l’étude

• Retroprospective Descriptive et 

analytique

• Sept 2018 - Juin 2020)

• Laboratoire Louis Pasteur de Douala 

(LPLD)

Critères de sélection

Patients reçus à LPLD 

Avec examen de génotype

Rétro: Identifiant et 

résultats bien inscrits dans 

les registres    

Pros: consentant à l’étude

Déroulement de l’étude et Taille de l’échantillon

Apres toutes les autorisation administratives , grâce à la 

fiche de collecte des données, 133 patients recensés 

le plasma sur EDTA a été analysée par RT-PCR grâce au 

système Cobas 48800/8800. pour la détermination du 

génotype 

RESULTATS 

Analyses statistiques des données

 Microsoft   Excel 2015 et

 Jamovi  pour (X2) & P au seuil significatif 5%

1.1 Population d’etude Sexe , âges  

1.

2.1  Génotype  dans la Population d’étude 

Figure 2 : Distribution des génotypes dans la population d’étude

Tableau  1: Répartition des génotypes en fonction du sexe 

2.2 Répartition des sous-types
2.

Figure 3: Distribution des sous type: Génotype 1(a) et Génotype 4 (b)

DISCUSSIONS

Tous On a observé dans cette étude la présence 4 génotypes et 3 recombinants.

Les génotypes prédominants sont les génotypes 1, 2 et 4 avec comme pourcentage

respectifs 35%, 26%, 26%. Ce qui est en dé accordance avec une étude mené par

Christoph Sarrazin et al qui a obtenu génotype 1 (33.9%), génotype 3 (38.9%) et

génotype 2 (51.9%) et Njouom et al qui a obtenu plutôt dans une première étude

en 2003 3 génotypes : génotype 4 (76%), génotype 2 (16%) et 1 (8%)[116] et lors

d’une deuxième étude a obtenu les génotypes 1 (40%), 2 (20%) et 4 (40%) ce qui

démontrait une infection ancienne par les génotypes 1 et 4 et une infection récente

par le génotype 2.Cette discordance et plus important l’absence de recombinants

pourrait s’expliquer par le faite que Njouom et al dans son étude sa population

cible était constituée des pygmées et des groupes ethniques des Bantou.

CONCLUSION
L’infection à l’hépatite C est beaucoup plus fréquente chez des individus ayant un 

âge supérieur à 50 ans. Ces résultats confirment le caractère  instable du génome 

du virus de l’hépatite C, une installation du génotype 2 et une infection récente aux 

génotypes 5 et des recombinants  par rapport aux études précédentes.

IMPACT DE L’ETUDE ET RECOMMANDATIONS

Ces résultats nous interpellent à renforcer la nécessité du génotypage dans la prise 

en charge thérapeutique des PVHVC pour espérer de meilleurs résultats.
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REPARTITION DE LA  POPULATION D’ETUDE

Figure 1 : Population en fonction du sexe (a) , tranche d’âges (b)  

2.3 Génotypes en fonction des tranches d’age 

Figure 4: Représentation verticale (a) et Densité (b) en fonction de l'âge

Feminin
55%

Masculin
45%

a

2.2 Génotypes  en fonction du sexe

0

0,1

0,2

0,3

0,4

0,5

0,6

0-19 20-39 40-59 60-79 80 et +

b

G 4a/4c/4d
3%

G 1
35%

G 2
26%

G 4
26%

G 1a/1b
1%

G 2a/2c
8%

G 5
1%

2.REPARTITION DU GENOTYPE DANS LA  

POPULATION D’ETUDE

2.REPARTITION DES SOUS TYPE DE GENOTYPE DANS LA  POPULATION D’ETUDE
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3.REPARTITION DES DE GENOTYPE ET CARACTERES DEMOGRAPHIQUES
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