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▪ Homo sapiens

▪ > 3 individuos / grupo experimental

▪ Datos sobre el sexo

INCLUSIÓN

▪ Cultivos celulares

▪ Tratamientos ex vivo

EXCLUSIÓN

Adaptado de Cochrane Handbook (Higgins, 2019)
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Adaptado de Cochrane Handbook (Higgins, 2019)
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▪ La metodología empleada es una aproximación robusta y eficaz que permite
evaluar e integrar los datos de diferentes estudios de transcriptómica.

▪ La revisión sistemática realizada demuestra falta de estandarización y de
inclusión de la variable sexo.

▪ Se evidencian las diferencias de sexo en la AR, al identificar 10 biomarcadores,
90 procesos biológicos GO y 11 rutas KEGG específicos de sexo.

▪ En mujeres destaca la activación del sistema inmune y la generación de
metabolitos precursores. En hombres, la regulación negativa de osteoblastos y
la biosíntesis proteica.

▪ 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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