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Introduccién: Las células madre mesenquimales (MSCs) han despertado un gran
interés en el campo de la biomedicina. Aunque originalmente se aislaron de médula
Osea, poblaciones similares se han obtenido de otros tejidos adultos, como las
derivadas del tejido adiposo (ADSCs). Variando las condiciones de cultivo in vitro, se
puede obtener una poblacion denominada “multipotent adult progenitor cell” (MAPC),
con potencial de proliferacion y diferenciacion mayor. Aunque algunas de estas células
ya se aplican a nivel clinico, todavia hay dudas sobre la identidad real de este conjunto
de células, siendo necesario investigar qué rasgos comparten y en qué pueden
diferenciarse.

Objetivos: i) Caracterizacion del cultivo y la potencialidad de las células MSCs,
ADSCs y MAPCs. ii) Estudio del transcriptoma de estas células para identificar
similitudes y diferencias.

Resultados: Hemos aislado y caracterizado células madre a partir de médula 6sea
(MSCs y MAPCs) vy tejido adiposo (ADSCs). La citometria de flujo no permitié ver
diferencias entre MSCs y ADSCs, que fueron HLA-ABC®, CD44*, CD73*, CD90",
CD105", CD140b", CD29", CD13". Las MAPCs en cambio fueron negativas para
CD73, CD105, HLA-ABC y CD44"". Analizando la proliferacién in vitro de MSCs y
ADSCs, observamos que ésta fue menor en MSCs respecto a las células ADSCs. La
diferenciacion in vitro de MSCs y ADSCs a osteoblastos, condroblastos y adipocitos,
confirmé que el potencial condrogénico de las ADSCs era inferior al de las MSCs. Por
otro lado, fibroblastos humanos no sufrieron diferenciacién a ninguno de los tres tipos
celulares. El transcriptoma de las células MAPCs, MSCs y ADSCs se analizé usando
el chip HG-U133plus2 de Affymetrix. Al estudio se incorporé como control la linea
celular pluripotente NTERA-2. Tras normalizar los datos con RMA, el analisis de los
datos en crudo (54.000 sondas) con Clustering Jerarquico y Analisis de Componentes
Principales (PCA) mostré que las muestras de NTERA-2, MAPCs, MSCs y ADSCs se
agrupaban de forma independiente. Tras realizar un SAM multiclases, encontramos
expresion diferencial en aproximadamente 20.000 sondas. El analisis con PCA y los
coeficientes de correlacion de pearson entre grupos confirmaron que el perfil de
expresion de MSCs era mas parecido a las ADSCs (r=0.95) que a las MAPCs (r=0.8).
Un analisis estadistico basado en modelos lineales (LIMMA) permitié identificar
variacion en 1.623 sondas entre MAPCs y MSC-ADSC (FDR<0.01). La clasificacién
funcional de estas sondas revelé que las MAPCs estaban enriquecidas en genes
relacionados con mitosis, sintesis de DNA, organizacion y biosintesis de microtubulos,
actividad mitocondrial y biosintesis de lipidos. En cambio las categorias sobre-
representadas en MSCs-ADSCs se asociaban a adhesién celular, matriz extracelular,
transduccién de senales, transcripcion y desarrollo.



