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Abstract: La microbiota intestinal humana es un reservorio natural de genes de 

resistencia a antibióticos. Estudiar poblaciones tradicionales como los 

Yanomami, con mínima exposición a antibióticos, permite entender la 

diversidad y evolución natural del resistoma. Se analizaron 21 muestras fecales 

de indígenas Yanomami habitantes de la zona XXX de Brasil, estratificadas en 

tres grupos de edad: lactantes, jóvenes y adultos. La secuenciación 

metagenómica se realizó vía plataforma NovaSeq (Illumina). Los genes de 

resistencia se identificaron mediante mapeo contra la base de datos CARD. Los 

análisis de diversidad y estructura comunitaria se realizaron con herramientas 

bioinformáticas estándar y tests estadísticos como PERMANOVA. 

 

La composición taxonómica de la microbiota Yanomami mostró un perfil 

tradicional. La diversidad alfa aumentó significativamente con la edad. El 

análisis del resistoma reveló que la edad estructuró significativamente el 

resistoma para los Yanomami, con genes como vanG y tet(Q) enriquecidos en 

adultos. Se detectaron betalactamasas clínicamente relevantes (TEM-1, CTX-
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M-14, OXA-347, OXA-193). El análisis genómico reveló que TEM-1 y CTX-M-

14 se encuentran en contextos móviles, asociados a transposones (Tn3, 

IS903B) y potencialmente ubicados en plásmidos. OXA-347 y OXA-193, 

previamente reportados en plásmidos de multidrogorresistencia, también fueron 

identificados; adicionalmente se determinó que los principales mecanismos de 

resistencia asociados a los Yanomamis fueron alteración del blanco del 

antibiótico, bombas de eflujo y protección de la diana del antibiótico. 

 

Los resultados confirman que la microbiota Yanomami conserva un perfil 

tradicional, sin evidencia clara de occidentalización. La presencia de un 

resistoma diverso y estructurado por la edad, la detección de betalactamasas 

en contextos genéticos móviles incluso con exposición mínima a antibióticos, 

sugiere un reservorio natural de genes de resistencia y una capacidad 

intrínseca para la dispersión de resistencia. Este estudio subraya el valor de 

investigar poblaciones aisladas para comprender la ecología natural de la 

resistencia antimicrobiana. 
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