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Human monocyte-derived macrophages (MDM)
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Os macrofagos s3o células do sistema imune inato que i : li D l h l Q
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a microrganismos e a tumores e reparacao tecidual. No entanto, L 4

devido a suas multiplas funcdes, os macréfagos apresentam um [ ggi_ ,fi IR K l Ei})

enorme espectro de plasticidade e, dessa forma, constitui-se muito i 3 i 5 - E E o E rrrrr

dificil caracterizar seus fendtipos. Por possuirem uma papel chave em 1l = . &4 1= i =

diversos contextos patoldgicos, caracterizar de forma mais precisa Figura 2: Validagdo dos genes selecionados das assinaturas M(IFNB+LPS, TNFa) e M(IL-4, IL-13) no cultivo

seus fendtipos se faz de extrema importancia para a compreensao do p“mano' T

mecanismos envolvidos nas mais diversas doencas. o e l Lfftm”é o
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Perfis de expressao de microarranjos foram extraidos do
repositorio publico Gene Expression Omnibus (GEO) do NCBI.
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A ferramenta GEO2R (www.ncbi.nIm.nih.gov/geo/geo?2r) foi usada
para identificar os genes diferencialmente expressos com o intuito
de obter as assinaturas génicas do fendtipo de ativacao classica
M(IFNy + LPS, TNFa) e do fenétipo de ativacao alternativa M(IL-4,

IL-13).
e PCR real time foi

realizado nas células U-937 e THP-1,

diferenciadas com 20 nM de PMA por 72 h e polarizadas com IFNy
(20 ng/mL) + LPS (100 ng/mL) ou IL-4 (20 ng/mL) por 24 h; e em

cultivo primario de macrofagos

derivados de

monocitos

circulantes, diferenciados com 50 ng/mL de M-CSF por 7 dias e
polarizados por 24 h com IFNy (20 ng/mL) + LPS (100 ng/mL) ou IL-

4 (20 ng/mL).

GEOZR Differential
Expression analysis
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Figura 1: Representacao esquematica das etapas para a obtencao das assinaturas génicas.
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Figura 3: Validacao dos genes selecionados das assinaturas M(IFNE+LPS, TNFa) e M(IL-4, IL-13) na linhagem
THP-1.
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Figura 4: Validagao dos genes selecionados das assinaturas M(IFNE+LPS, TNFa) e M(IL-4, IL-13) na linhagem

U-937.

Apresentaram-se, nesse trabalho, fortes genes candidatos a
caracterizacao de fenotipos dos macrofagos. Isso € de
fundamental importancia, visto que tais células participam
ativamente nos mais variados processos patologicos,
incluindo o cancer. Dessa forma, o conhecimento do fenoétipo
dos macréfagos nas patologias pode servir como base para o
desenvolvimento de terapias baseadas nessas células.



