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A LA COMIDA: CONSIDERACIONES 
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En la publicación de Küçükkasap Cömert y cols. (1) se ana-
lizó la asociación estadística de dos polimorfismos de nu-
cleótido único (SNP) con la adicción a la comida (2) y con 
marcadores antioxidantes en mujeres jóvenes turcas. Estos 
dos SNP corresponden al alelo A del SNP rs2511521 loca-
lizado en DRD2 (OR = 3,1) y al alelo menor T del rs625413 
localizado en TIRAP (OR = 2,5); ambos han sido estudiados 
anteriormente (2). En esta investigación no se encontró una 
asociación entre la adicción a la comida con los SNP estudia-
dos, pero sí con las capacidades antioxidantes del suero y los 
niveles de zinc. Como conclusión, los autores recomiendan 
explorar otros marcadores dentro de estos genes, o bien au-
mentar el tamaño de la muestra. 

En relación con la consideración de la propuesta de explorar 
nuevos marcadores, metodológicamente recomendamos consi-
derar antes los siguientes aspectos:

1.  Análisis de resultados de investigaciones en otras pobla-
ciones: establecer los factores o variables que podrían 
explicar el porqué de las diferencias o similitudes en los 
resultados obtenidos, lo cual puede ayudar a modelar o 
mejorar la metodología de trabajo experimental. En este 
caso, por ejemplo, tenemos el estudio de Pedram y cols. 
(2), que se realizó en población canadiense de las provin-
cias de Newfoundland y Labrador, en donde se encontró 
asociación entre ambos SNP y la adicción a la comida. La 
diferencia encontrada entre la población turca y la pobla-
ción canadiense se podría explicar por el hecho de que los 
distintos pueblos de Asia Central de habla túrquica tienen 
entre un 22 % y un 60 % de ascendencia de Asia Oriental 

(3-5). Por lo tanto, es muy probable que las diferencias en 
los resultados entre poblaciones sean debidas a fenóme-
nos explicados más allá de los genes analizados, como el 
efecto de otros genes (epistasis) y/o por el ambiente (epi-
genética) (6-8).

2.  Comparar los diseños metodológicos: las diferencias entre 
los diseños metodológicos pueden influenciar en los resul-
tados obtenidos. Mientras que en el trabajo de Pedram y 
cols. (2) se analizó la variable obesidad, en conjunto con la 
adicción a comida, en el trabajo de Küçükkasap Cömert y 
cols. (1) solo se estudió a individuos adictos y no adictos a 
la comida, sin incorporar la variable “obesidad”, que pudo 
ser la causante de la asociación encontrada. 

Para este caso, la asociación entre los dos SNP y la adicción 
a la comida podría ser evaluada usando un modelo integrativo, 
analizando el efecto conjunto de ambos sobre la adicción a la co-
mida, y no solo por separado, como se realizó en el citado trabajo, 
considerando esta vez la variable “obesidad” dentro del estudio. 
En términos simples, se trata de comparar la adicción a la comi-
da entre los cinco grupos de individuos definidos por el número 
de alelos de riesgo en los SNP rs2511521 y rs625413: desde 
cero hasta cuatro alelos de riesgo por individuo. Este enfoque se 
basa en el supuesto de que los dos marcadores podrían aportar 
de manera aditiva al fenotipo, algo que valdría la pena contrastar 
empíricamente antes de comenzar a explorar otros marcadores.
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