
Conjunto de genes de resistência aos antibióticos (ARGs)
presentes nas bactérias comensais e patogénicas do
microbioma humano [3]
A resistência pode ser intrínseca ou adquirida [3]

Aquisição de ARGs provenientes de outras bactérias,
através de mecanismos de transferência horizontal
de genes (HGT), mediada por elementos genéticos

móveis (MGEs)
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Os avanços recentes em sequenciação, metagenómica e bioinformática têm
vindo a proporcionar uma caracterização mais precisa do resistoma humano. A
diversidade microbiana funciona como um fator protetor contra a colonização
por patogénios resistentes, responsáveis por infeções nosocomiais. Estratégias de
medicina personalizada, baseadas no perfil do resistoma e do microbioma de
cada paciente, poderão otimizar o uso de antibióticos e limitar o surgimento de
resistências.
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O microbioma humano é constituído por uma comunidade
complexa de microrganismos e seus produtos metabólicos [1] 
O uso frequente e, por vezes, inadequado de antibióticos
favoreceu a emergência de bactérias resistentes [2]
O aumento da resistência antimicrobiana representa um dos
maiores desafios atuais para a saúde pública [2]
Nesse contexto, surgiu o conceito de resistoma antibiótico
[3]
A abordagem One Health é fundamental para o estudo do
resistoma [4]
Atualmente, ainda existe uma
lacuna no conhecimento sobre este
conceito

Fornecer uma visão geral do conhecimento atual sobre o
resistoma do microbioma humano
Identificar os fatores que influenciam a sua evolução
Explorar a sua relação com o microbioma
Destacar as inovações tecnológicas que permitem o seu estudo

Pesquisa bibliográfica feita nas bases de dados PubMed,
Scopus e Web of Science

Coloniza diversas regiões do corpo e a sua composição varia
entre os diferentes sítios anatómicos [5]
Composto pelo microbioma core e pelo microbioma variável
[5]

Esquema mostrando a composição do microbioma, que inclui a microbiota e o “teatro de
atividades”  [1]

Fatores intrínsecos ao indivíduo [6] 
Determinantes genéticos, idade, sexo biológico, etnicidade
Fatores extrínsecos: ambiente e estilo de vida [6]
Modo de parto, interações sociais, atividade física, alimentação,
uso de antibióticos

O  P A P E L  D O  M I C R O B I O M A  I N T E S T I N A L
N A S  D O E N Ç A S  S I S T É M I C A S

Considerado um «órgão» funcional essencial [7]
Desempenha um papel crucial tanto na saúde como no
surgimento de várias doenças crónicas, quando ocorre um
estado de disbiose intestinal [7] Asma, doenças alérgicas,

digestivas, metabólicas
e neurológicas

O  R E S I S T O M A  H U M A N O

ARGs naturalmente presentes
no genoma das bactérias

Transposões, integrões,
bacteriófagos e plasmídeos

Transformação, conjugação,
transdução e recentemente

vesidução

Fatores intrínsecos do hospedeiro, ambientais e comportamentais que afetam o resistoma intestinal [8]

A composição do resistoma
humano não é estática [8]
Consiste num conjunto
altamente dinâmico de ARGs
que evolui ao longo do tempo
[8]
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