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La medicina basada en la evidencia (MBE) es
una estrategia que tiene por objetivo optimizar
los procesos con el fin de obtener en el menor
tiempo y esfuerzo posible las respuestas mas
confiables a preguntas especificas. La MBE
fundamenta la toma de decisiones en la mejor
evidencia a partir de la produccion cientifica,
la evaluacion critica e interpretacion,
comunicacién y la discusién de la evidencia
con los individuos que demandan tratamiento,
integrando  estos componentes con las
habilidades clinicas del profesional y la
valoracion del paciente’. Por lo tanto, las
investigaciones de alta calidad y el uso de
resultados confiables son fundamentales para
las intervenciones clinicas.

Una Revision Sistematica (RS) se define como
“la aplicacion de estrategias cientificas que
limitan el sesgo, evaluacidn critica y sintesis
de estudios relevantes sobre un topico
especifico”. Es una estrategia intensiva y
requiere del conocimiento experto sobre el
tema a estudiar y sobre los métodos de
revision. Histéricamente, la opinion del
experto ha sido considerada en las revisiones
narrativas las cuales no son representativas de
la MBE. Se pueden reconocer dos tipos de
métodos: a) las revisiones narrativas,
conocidas como revisiones que no emplean
metodologias para controlar el sesgo; y b) las
revisiones sistematicas que minimizan el sesgo
a través de la reproducibilidad de la basqueda
y la seleccidn de articulos evaluando la calidad
de los mismos. Las RS se basan en contestar

una respuesta especifica, generalmente acotada
a una cuestion clinica. Sin embargo, también
puede ser aplicada a estudios observacionales
0 ensayos clinicos aleatorizados®.

La metodologia estadistica para realizar este
tipo de estudios es el meta-analisis. Este es una
sintesis formal, cualitativa y cuantitativa de
diferentes investigaciones clinicas que poseen
caracteristicas comunes de disefio y un mismo
resultado, y que se agrupan con la intencién de
sintetizar la evidencia cientifica con respecto a
la direccion y magnitud del efecto producido
por la intervencion en analisis. Esta
metodologia persigue comprobar hipdtesis
relacionadas con el efecto de tratamientos y/o
practicas clinicas a fin de aumentar la
precisién de los estimadores de los efectos de
la investigacion bajo analisis. Presentan un
disefio y seleccion de la bibliografia cientifica
muy determinado®.

En las pasadas décadas se ha observado un
interés creciente en el estudio de las
predisposiciones genéticas a las enfermedades
complejas, esto ha desembocado en una
enorme cantidad de publicaciones
epidemioldgicas sobre asociaciones entre gen
y enfermedad. Sin embargo, no siempre la
magnitud de la asociacion entre la presencia de
un determinado genotipo y la enfermedad esta
determinada, por lo cual es necesario
identificar las verdaderas asociaciones
genéticas entre la presencia de una
enfermedad compleja y los genotipos de las
personas. Uno de los puntos en contra de estos
estudios son los tamafios de muestra con los
gue se realizan los estudios y las variantes
genotipicas que deben estudiarse por lo cual
las revisiones sistematicas y meta-analisis
resultan herramientas valiosas para establecer
certeramente las asociaciones entre genes y
enfermedades.

Las revisiones sistematicas y los meta-analisis
son uno de los mecanismos para evaluar el
efecto total de un polimorfismo y/o gen. En
este contexto la Red Epidemioldgica del
Genoma Humano (The Human Genome
Epidemiology  Network)- HuGENet- ha
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desarrollado las revisiones HuGE, tipicas
revisiones sistematicas sobre asociaciones
gendmicas. Dentro de los tipos de revisiones
HUGE sugeridas se encuentran las revisiones
completas (full reviews), las revisiones de
asociacion, las revisiones de prevalencia. Los
meta-analisis de estudios sobre asociaciones
genéticas son aceptados como el método clave
para establecer los componentes genéticos de
las enfermedades complejas®®.

Las revisiones sistematicas y el meta-andlisis
presentan  ventajas  porque  consideran
conjuntamente el resultado de varias
investigaciones permitiendo conclusiones mas
generales y fuertes para optar por algun tipo de
diagnostico y/o terapéutica clinica. Ademas,
esta clase de estudio puede explicar
discrepancias entre los resultados de las
investigaciones, identificando errores 'y
generando principios para un mejor disefio en
futuros estudios®.
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