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- La metodologia empleada es una aproximacién robusta y eficaz que permite
01 evaluar e integrar los datos de diferentes estudios de tfranscriptémica.

02 - La revisidon sistematica realizada demuestra falta de estandarizaciéon y de
inclusién de la variable sexo.

03 - Se evidencian las diferencias de sexo en la AR, al identificar 10 biomarcadores,
90 procesos biolégicos GO y 11 rutas KEGG especificos de sexo.

04 - En mujeres destaca la activacién del sistema inmune y la generaciéon de
metabolitos precursores. En hombres, la regulacion negativa de osteoblastos y
la biosintesis proteica.

05 - Este estudio ha permitido caracterizar los mecanismos que subyacen a las
diferencias de sexo en la AR, contribuyendo a la medicina personalizada.
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