
INTRODUCCIÓN
Los indígenas Yanomami constituyen

uno de los pueblos indígenas más

numerosos de Suramérica (1) y el de

mayor diversidad en microbiota intestinal

en el mundo.

Dicha microbiota cuenta con una gran

cantidad de genes de resistencia a

antibióticos (ARG), la mayoría propios, y

desconocidos para la ciencia. Los ARG

han causado más de 700.000 muertes

en sociedades occidentales (2).

La composición de la microbiota y

genes de resistencia presentes en ella

pueden variar según múltiples

parámetros demográficos (3).

OBJETIVOS

General

Caracterizar los genes de resistencia a

antibióticos de la microbiota intestinal de

poblaciones con estilo de vida

tradicional.

Específicos

1. Identificar la estructura taxonómica de

la microbiota intestinal de poblaciones

con estilo de vida tradicional.

2. Determinar los genes de resistencia a

antibióticos presentes en la microbiota

intestinal de poblaciones con estilo de

vida tradicional.

Caracterización metagenómica de genes de resistencia a antibióticos en microbiota

intestinal de comunidades tradicionales
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MÉTODOS

Recolección de datos y análisis de secuencias (4)

Repositorios de datos 
metagenómicos

Secuencias de muestras 
fecales de las comunidades

Genoma bacteriano de la 
microbiota intestinal Análisis bioinformático (4)

Clasificación taxonómica y apreciación en la 

abundancia de microorganismos
Análisis de calidad de los datos por 

FastQC

Análisis de calidad, Clasificación de taxones e Identificación de ARG (4, 5)

Caracterización metagenómica sobre genes 

de resistencia

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Figura 1A 

Microbiota intestinal de 

Papúa Nueva Guinea.

Presenta más abundancia de 

Lachnospiraceae

Figura 1C

Microbiota intestinal de China.

A diferencia de las demás culturas, 

la china cuenta con un nuevo filo 

con gran abundancia

Proteobacterias

Figura 1D 

Microbiota intestinal de Italia.

Representa sociedades occidentales, cuentan con una 

gran abundancia de Streptococcus

Figura 1B 

Microbiota intestinal de los Yanomami. Presentando 

nuevas familias del filo Firmicutes: Lactobacillaceae y 

Ruminococcaceae

Figura 1E

Microbiota intestinal de Colombia.

Representa sociedades occidentales, carecen de 

Fusobacterium, Lactobacillus y Ruminococcaceae

Tabla 1. Genes de resistencia asociados a la microbiota intestinal de cada comunidad  analizada

1. Los patrones de microorganismos en la microbiota intestinal de los

Yanomami denotan mayor riqueza de Lactobacillus y Ruminococcus,

demostrando así diferencias notables en su alimentación basada en fibra,

rica en frutas y vegetales, baja en grasa y sin exposición a alimentos

ultraprocesados respecto a culturas occidentalizadas.

2. Las poblaciones más occidentalizadas cuentan con una gran abundancia en

genes de resistencia exclusivos como: betalactámicos(blaOXA),

tetraciclinas(tetQ) y macrólidos(erm(B)). No obstante, para poblaciones

tradicionales de Nueva Guinea y Yanomami, no fue posible detectar genes de

resistencia de acuerdo al algoritmo usado, probablemente debido a que estos

son variantes únicas e inéditas, difiriendo mutacionalmente respecto a aquellos

depositados en los bancos de datos de referencia actuales utilizados en este

ejercicio.

CONCLUSIONES
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