
209

ЦИТОЛОГИЯ / CELL AND TISSUE BIOLOGY,  2025, том 67, № 4,  с.  209—221

© Федоров А. А., Федоренко А. А., Третьякова М. С., Султанова Д. Т., Патышева М. Р., Геращенко Т. С., Денисов Е. В., 2025

УДК 575.853:576.53
DOI: 10.7868/S3034606125040011

ТИПИРОВАНИЕ КЛЕТОК ВРОЖДЕННОГО ИММУНИТЕТА:
МАРКЕРЫ ПОПУЛЯЦИЙ И ИХ ФУНКЦИОНАЛЬНОЕ ЗНАЧЕНИЕ

А. А. Федоров¹,*, А. А. Федоренко¹, М. С. Третьякова¹, Д. Т. Султанова2, М. Р. Патышева¹, 
Т. С. Геращенко¹, Е. В. Денисов¹

¹ Научно-исследовательский институт онкологии, Томский национальный исследовательский медицинский центр 
Российской академии наук, Томск, 644009, Российская Федерация

2 Сибирский государственный медицинский университет, Томск, 634050, Российская Федерация
* e-mail: anton.fedorov.2014@mail.ru

Аннотация. Клетки врожденного иммунитета, включая моноциты, макрофаги, дендритные клетки, 
гранулоциты, тучные клетки и NK-клетки, играют ключевую роль в регуляции воспалительных и им-
мунных процессов. Секвенирование РНК единичных клеток (scRNA-seq) позволяет изучать функ-
циональную гетерогенность данных клеток, но идентификация различных субпопуляций осложнена 
схожестью их маркеров и вариабельностью экспрессии генов. Данный обзор предлагает панель марке-
ров клеток врожденного иммунитета наряду с данными об их биологических функциях как полезный 
ресурс для повышения результативности scRNA-seq. Предложенная в обзоре методология типирова-
ния иммунных клеток предназначена для углубленного анализа гетерогенности иммунных подтипов 
при исследованиях патологических состояний человека, в том числе онкологических заболеваний.
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Abstract. Innate immune cells, including monocytes, macrophages, dendritic cells, granulocytes, mast cells, 
and natural killer (NK) cells, play a central role in regulating inflammatory and immune responses. Sin-
gle-cell RNA sequencing (scRNA-seq) enables detailed investigation of the functional heterogeneity within 
these cell populations; however, accurate identification of distinct subpopulations remains challenging due to 
overlapping marker expression and variability in transcriptional profiles. This review presents a curated panel 
of innate immune cell markers, together with information on their biological functions, as a practical resource 
to support more precise annotation in scRNA-seq studies. The proposed immune cell typing framework is 
designed for in-depth analysis of immune subtype diversity in human pathological conditions, particularly in 
cancer research.
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Клетки врожденного иммунитета, такие как моно-
циты, макрофаги, дендритные клетки, гранулоциты, 
тучные клетки и естественные киллеры (NK-клетки), 
участвуют в  регуляции воспалительных процессов, 
поддержании тканевого гомеостаза и иммунного от-
вета в различных физиологических и патологических 
состояниях (Yi et al., 2023). Способность этих клеток 
переходить в различные активные состояния и участво-
вать как в стимуляции, так и подавлении иммунных 
реакций подчеркивает их ключевую роль в иммунном 
ответе.

Секвенирование РНК отдельных клеток scRNA-seq 
открывает уникальные возможности для изучения гете-
рогенности иммунных популяций, в том числе для по-
иска сложных взаимодействий между клетками и может 
быть полезно при поиске предиктивных маркеров те-
чения заболеваний и эффективности лечения, а также 
новых мишеней для таргетной и иммунотерапии (Jovic 
et al., 2022). Однако точное определение типов миело-
идных популяций в данных секвенирования осложне-
но рядом факторов, таких как большое экспрессионное 
разнообразие, схожесть маркеров для разных подтипов 
клеток и контекстно-зависимая экспрессия генов.

Для решения задачи типирования клеток разра-
ботаны автоматизированные инструменты, такие как 
SingleR, ScType, scCATCH, scSorter, SCINA и Azimuth, 
которые используют референсные базы данных и алго-
ритмы машинного обучения для классификации кле-
ток по профилям экспрессии (Khozyainova et al., 2023). 
Эти методы эффективны для базовой идентификации 
клеточных типов, но имеют ограничения при изучении 
различий между близкородственными субпопуляциями 
клеток или при подразделении на новые субпопуляции. 
Этот факт подчеркивает необходимость детального 
описания маркеров клеток врожденного и адаптивно-
го иммунитета, включая их биологические функции.

В настоящем обзоре собрана ключевая информация 
для идентификации типов клеток врожденного имму-
нитета при работе с данными scRNA-seq. Проведена 
систематизация панели маркеров для типирования 
этих популяций, сделан акцент на биологическом зна-
чении экспрессирующихся генов и паттернах экспрес-
сии для отдельных клеточных субпопуляций.

МОНОЦИТЫ И МАКРОФАГИ
Моноциты — это ключевые клетки врожденного им-

мунитета, которые образуются в костном мозге из об-
щего миелоидного предшественника (ОМП) (Guilliams 
et al., 2018). Дифференцировка моноцитов начинается 
с формирования монобластов, которые превращаются 
в промоноциты и впоследствии в зрелые моноциты, 
поступающие в системный кровоток, при этом общее 
время созревания занимает около 5—7 сут (Guilliams et 
al., 2018).

На различных этапах созревания моноциты и их 
предшественники характеризуются специфически-
ми поверхностными маркерами. Ранние предше-
ственники, такие как монобласты, экспрессируют 
CD34 — маркер стволовых и прогениторных клеток 
(Ziegler-Heitbrock, 2007). По мере созревания в про-
моноциты и затем в моноциты, экспрессия CD34 сни-
жается, и появляется CD14 — основной маркер моно-
цитарной линии (Guilliams et al., 2018).

В периферической крови моноциты подразделя-
ются на  три основные субпопуляции: классические 
(CD14++CD16–), промежуточные (CD14++CD16+), 
и неклассические (CD14+CD16++) (рис. 1) (Cros et al., 
2010; Zawada et al., 2011). На UMAP-проекции (от англ. 
uniform manifold approximation and projection — наибо-
лее распространенном способе визуализации данных 
scRNA-seq) субпопуляции моноцитов группируются 
вместе и формируют моноцитарный кластер (рис. 2).

Классические моноциты (CD14++CD16–) составля-
ют около 80—90 % от  общей популяции моноцитов 
и характеризуются высокой экспрессией генов CD14, 
CD64, CD163, CD36 и генов семейства S100 (S100A12, 
S100A8, S100A9), связанных с фагоцитозом и воспали-
тельными реакциями (Guilliams et al., 2018; Kapellos 
et al., 2019). Кроме того, для них характерна высокая 
экспрессия VEGFA и TIMP1, которые способствуют 
ангиогенезу и ремоделированию тканей (Kapellos et al., 
2019). При действии бактериальных стимулов моноци-
ты продуцируют IL‑6, IL‑8, CCL2 и CCL3 (Cros et al., 
2010; Guilliams et al., 2018). Миграция к очагам воспа-
ления обеспечивается за счет экспрессии белков CCR2 
и CD62L, тогда как CD11b играет ключевую роль в ад-
гезии к эндотелию сосудов (Cros et al., 2010).

Промежуточные моноциты (CD14++CD16+) состав-
ляют 2—8 % от всех моноцитов и характеризуются вы-
сокой экспрессией генов главного комплекса гисто-
совместимости (MHC) класса II, включая HLA-DR 
и CD74, которые обеспечивают ключевую роль в пре-
зентации антигенов (Zawada et al., 2011; Kapellos et al., 
2019). За счет высокой экспрессии ко-стимулирующих 
молекул CD40, CD80 и CD86 промежуточные моноци-
ты способствуют активации T-лимфоцитов (Kapellos et 
al., 2019). На транскриптомном уровне эти клетки экс-
прессируют ген AIF1, регулирующий хемотаксис, ген 
TIE2, связанный с ангиогенезом, и противовоспали-
тельные гены TGFB и CD93, которые участвуют в ре-
паративных процессах и регенерации тканей (Zawa-
da et al., 2011; Kapellos et al., 2019). Данные моноциты 
продуцируют воспалительные цитокины TNFα, IL‑1β 
и IL‑6, которые способствуют модуляции ангиогенеза 
и презентации антигенов для активации адаптивного 
иммунного ответа (Guilliams et al., 2018).

Неклассические моноциты (CD14+CD16++) составля-
ют 2—11 % от общей популяции моноцитов и выполня-
ют функцию патрулирования эндотелия сосудов. Они 
экспрессируют специфические маркеры SLAN, CD115 
и Siglec10, связанные с контролем иммунных ответов, 
а также CX3CR1 и CD11c, которые обеспечивают сосу-
дистое патрулирование и регуляцию воспаления (Cros 
et al., 2010; Guilliams et al., 2018; Kapellos et al., 2019). 
На транскриптомном уровне для них характерна высо-
кая экспрессия генов MHC класса I (HLA-A, HLA-B), 
фермента HMOX1 и транскрипционного фактора KLF1, 
участвующих в антиоксидантных реакциях, воспале-
нии и дифференцировке (Kapellos et al., 2019). Неклас-
сические моноциты способны продуцировать TNFα, 
IL‑1β и CCL3 в ответ на вирусные нуклеиновые кисло-
ты, но в отличие от классических моноцитов обладают 
ограниченной способностью к фагоцитозу (Cros et al., 
2010; Kapellos et al., 2019). Перечень маркеров субпо-
пуляций моноцитов с указанием их функционального 
значения представлен в табл. 1.
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После выхода из кровотока моноциты мигрируют 
в различные ткани и дифференцируются в макрофа-
ги или моноцитарные дендритные клетки в зависимо-
сти от сигналов микроокружения. Экспрессия моле-
кул MHC II, необходимых для презентации антигенов 
Т-лимфоцитам, начинается уже на стадии миграции 
моноцитов в ткани, усиливаясь в процессе их диффе-
ренцировки. В тканях они начинают экспрессировать 
специфические маркеры, такие как CD68 для макрофа-
гов и CD1c для дендритных клеток. Экспрессия CD14 
может снижаться, особенно при дифференцировке мо-
ноцитов в дендритные клетки. Макрофаги играют клю-
чевую роль в фагоцитозе, презентации антигенов, ре-
гуляции воспалительных процессов и восстановлении 
тканей (Guilliams et al., 2014).

Согласно дихотомической теории, макрофаги под-
разделяются на  классически активированные, или 
провоспалительные (М1), и  альтернативно активи-
рованные, или противовоспалительные (М2) (рис. 1) 
(Cendrowicz et al., 2021). Тем не  менее дихотомиче-
ское деление является чрезмерным упрощением, ко-
торое не позволяет описать множество функциональ-
ных состояний макрофагов в опухоли (Cassetta, Pol-
lard, 2023). Современные представления предлагают 

классифицировать макрофаги согласно их мажорной 
функции на провоспалительные, регуляторные, ангио
генные, пролиферирующие и др., что отражает их ге-
терогенность (Ma et al., 2022). В рамках этой системы 
подмножество макрофагов M2 разделяется на следую-
щие подтипы: M2 ремодулирующие ткани, M2 имму-
норегуляторные, M2 фагоцитирующие и подавляющие 
воспаление и M2 ангиогенные, способствующие росту 
сосудов (Ma et al., 2022).

Макрофаги M1 (провоспалительные). Дифференци-
ровка моноцитов в провоспалительные макрофаги про-
исходит под действием интерферона-γ (IFN-γ), липо-
полисахаридов бактериальной стенки (LPS) или про-
воспалительных цитокинов, таких как TNF-α, а также 
других стимулов, включая гранулоцитарно-макрофа-
гальный колониестимулирующий фактор (GM-CSF), 
Pam3CSK4 (TLR2/1), Poly(I:C) (TLR3) и  CpG-DNA 
(TLR9) (Horuluoglu et al., 2018; Vidyarthi et al., 2018; 
Hamilton, 2019; Liu et al., 2019). Макрофаги M1 экс-
прессируют маркеры CD80, CD86, HLA-DR и  iNOS 
и продуцируют IL‑1β, IL‑6, TNF-α, IL‑12 и хемокины 
CXCL9, CXCL10 и CXCL11, привлекающие Th1 клетки 
и усиливающие иммунный ответ (Mantovani et al., 2013; 
Martinez, Gordon, 2014).

Рис.  1. Маркеры популяций клеток врожденного иммунитета. Представлена схема дифференцировки клеток 
врожденного иммунитета с  указанием ключевых маркеров на  различных этапах созревания. Различные клеточные 
популяции показаны разными цветами.
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Рис.  2. UMAP-проекция кластеров иммунных клеток периферической крови здорового человека, построенная 
на  основе публичных данных scRNA-seq (10x Genomics). Представлены основные популяции клеток врожденного 
и адаптивного иммунитета. Ярким цветовым акцентом выделены клетки врожденного иммунитета. Клетки сгруппи-
рованы в кластеры на основе профиля экспрессии генов по принципу подобия. Представлены следующие популяции: 
моноциты (включая классические, промежуточные и неклассические субпопуляции), плазмоцитоидные дендритные 
клетки (ДК), моноцитарные ДК, естественные киллеры (NK-клетки, цитотоксические и регуляторные), гранулоциты 
(нейтрофилы и  базофилы), а  также T- и  B-клетки адаптивного иммунитета. Малочисленные субпопуляции, такие 
как эозинофилы, предшественники ДК, конвенциональные ДК первого и  второго типа и  адаптивные NK-клетки, 
не  отображены из-за технических ограничений scRNA-seq (разреженность данных, недостаточное число клеток 
(10—20) для формирования кластера, низкая транскрипционная активность), либо их полного отсутствия в  кро-
ви здорового донора (количество клеток возрастает при патологических состояниях). Макрофаги, тучные клетки 
и  клетки Лангерганса не  представлены, поскольку они преимущественно локализуются в  тканях.

Таблица 1. Маркеры и функциональное значение субпопуляций моноцитов

Субпо-
пуля-
ция

Основные маркеры Дополнительные маркеры Функциональные 
особенности

Источ-
ник

К
ла

сс
ич

ес
ки

е 
(C

D
14

++
C

D
16

– ) FCGR1A (CD64), 
CD163, CD36, S100A12, 
S100A8, S100A9, CCR2, 
SELL (CD62L), ITGAM 
(CD11b), CD14, TLR4, 

VEGFA, TIMP1

ALOX5AP, BASP1, IL3RA (CD123), FUT4 (CD15), 
SIGLEC3 (CD33), PTPRC (CD45), ITGB3 (CD61), 

CEACAM8 (CD66B), CD74, C5AR1 (CD88), 
FCGR2A (CD89), CD9, CD93, CDKN1A, CXCL8, 

CYP1B1, EPSTI1, FCN1, GPR183, HLA-DPA1, 
HLA-DPB1, HLA-DQA1, HLADQB1, HLA-DRA, 
HLADRB1, IFI44L, IFI6, IFIT2, IFIT3, IFITM3, 
ISG15, ITGA4, LYZ, MX1, NCF1, NCF2, PADI4, 
PLBD1, VCAN, VNN2, XAF1, IL6, CCL2, CCL3

Фагоцитоз,  
запуск воспале-

ния, восстановле-
ние тканей

(Guil-
liams  
et al., 
2018; 

Kapellos  
et al., 
2019)

П
ро

ме
ж

ут
оч

-
ны

е 
(C

D
14

++
C

D
16

+ ) HLA-DRA, HLA-DRB1 
(HLA-DR), CD74, 

CD40, CD80, CD86, 
CCR5, CX3CR1, AIF1, 
TEK (TIE2), TGFB1 

(TGF-β), CD93, CD14, 
FCGR3A (CD16)

APOBEC3A, IL3RA (CD123), FUT4 (CD15),  
SIGLEC3 (CD33), CEACAM8 (CD66B), GBP4, 

MARCKSL1, MARCO, MSR1, TNFSF10 (TRAIL), 
S100A8, TLR4, TNF, IL1B, IL6

Презентация анти-
генов, ангиогенез, 
регуляция хемо-

таксиса и воспали-
тельных реакций

(Zawada  
et al., 
2011; 

Kapellos  
et al., 
2019)

Н
ек

ла
с-

си
че

ск
ие

 
(C

D
14

+ C
D

16
++

)

SIGLEC10, HMOX1, 
KLF1, FCGR3A (CD16), 

HLA-A, HLA-B,  
CX3CR1, ITGAX 

(CD11c), SLAN, CD14

CXCR3, CSF1R (CD115), IFITM2, IFITM3,  
SERPINB2 (PAI‑2), CSF1R, SIGLEC3 (CD33), 
FCN1, LYZ, GPR183, NCF1, NCF2, TNF, IL1B, 

CCL3

Патрулирование, 
презентация ви-

русных антигенов, 
сосудистое воспа-
ление, противови-
русный и провос-

палительный ответ

(Cros 
et al., 
2010; 

Kapellos 
et al., 
2019)

Примечание к табл. 1—6. Основные маркеры ассоциированы с субпопуляцией, функционально значимы и используются для иден-
тификации клеток в проточной цитометрии и scRNA-seq. Дополнительные маркеры менее специфичны, поддерживают биологи-
ческую интерпретацию, варьируют в зависимости от состояния клетки и подтверждены базами данных CellMarker 2.0 и PanglaoDB.
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Макрофаги M2 (противовоспалительные). Альтерна-
тивная активация макрофагов в противоспалительный 
фенотип М2 происходит под воздействием широкого 
спектра стимулов: IL‑4 и IL‑13, IL‑33, G-CSF. Ключе-
вой особенностью таких клеток является поверхност-
ная экспрессия CD163, CD206 и аргиназы‑1 (ARG1), 
сопровождающаяся высокой секрецией противовос-
палительного IL‑10 при низком уровне IL‑12​ (Zhang, 
Sioud, 2023). М2 играют ключевую роль в разрешении 
воспалительных процессов, заживлении ран и ангиоге-
незе и секретируют хемокины (CCL17, CCL22, CCL24), 
привлекающие Т-хелперы Th2 (Sica, Mantovani, 2012). 
В зависимости от сигналов микроокружения различают 
следующие подтипы макрофагов M2:

M2 ремодулирующие. Эти макрофаги активируют-
ся IL‑4 и IL‑13, экспрессируют CD206 и ARG1, секре-
тируют IL‑10 и TGF-β, YKL‑40 (CHI3L1) и участвуют 
в ремоделировании внеклеточного матрикса и тканей 
(Murray et al., 2014; Li et al., 2021).

M2 иммунорегуляторные. Активируются иммунны-
ми комплексами через Toll-like рецепторы (TLR), могут 
экспрессировать CD86 и секретировать одновременно 
IL‑10, IL‑6 и TNF-α, играя важную роль в иммуноре-
гуляции (Mantovani et al., 2013). Уникальной чертой 
данного подтипа является секреция высокого уровня 
хемокина CCL1, необходимого для поддержания их ре-
гуляторного фенотипа (Zhang, Sioud, 2023).

M2 фагоцитирующие. Индуцируются IL‑10 и глю-
кокортикоидами, экспрессируют MerTK и  CD163, 
участвуют в удалении апоптотических клеток и подав
лении воспаления (Zizzo et al., 2012). Для этих клеток 
характерна повышенная способность к  фагоцитозу 
и  экспрессия STAB1 (Clever‑1) и  компонентов ком-
племента, вовлеченных в регуляцию иммунного ответа 
(Mutka et al., 2022; Song et al., 2024).

M2 ангиогенные. Активируются аденозиновыми сиг-
налами и секретируют VEGF и TGF-β, что способствует 
ангиогенезу и ремоделированию тканей (Zhang, Sioud, 
2023).

Перечень маркеров субпопуляций макрофагов с ука-
занием их функционального значения представлен 
в табл. 2.

ДЕНДРИТНЫЕ КЛЕТКИ
Дендритные клетки (ДК) составляют около 0.2 % 

в периферической крови и происходят из ОМП в кос-
тном мозге, дифференцируются под действием цито-
кинов, таких как FLT3L, и транскрипционных факто-
ров IRF8 и BATF3 (Guilliams et al., 2014; Collin, Bigley, 
2018). ДК являются ключевыми антигенпрезентирую-
щими клетками врожденного иммунитета, обеспечива-
ющими связь с клетками адаптивного иммунитета. ДК 
захватывают, перерабатывают и презентируют антиге-
ны Т-лимфоцитам, инициируя адаптивный иммунный 
ответ, а также участвуют в иммунологическом надзоре 
и регуляции воспаления. ДК локализуются в перифери-
ческих тканях, лимфоидных органах и периферической 
крови (Haniffa et al., 2013; Collin, Bigley, 2018). На осно-
ве фенотипической и функциональной активности ДК 
делятся на следующие субпопуляции: предшественни-
ки ДК, плазмоцитоидные ДК, конвенциональные ДК 
первого и второго типа, клетки Лангерганса и моноци-
тарные ДК (рис. 1). Cубпопуляция моноцитарных ДК 
располагается рядом с моноцитарным кластером, тог-
да как субпопуляция плазмоцитоидных ДК формирует 
отдельный кластер, что отражено на UMAP-проекции 
данных scRNA-seq (рис. 2). Каждая субпопуляция ха-
рактеризуется уникальным набором основных марке-
ров, включая поверхностные молекулы и транскрип-
ционные факторы, которые устойчиво экспрессиру-
ются и используются для идентификации в scRNA-seq 

Таблица 2. Маркеры и функциональное значение субпопуляций макрофагов (М)

Субпопу-
ляция Основные маркеры Дополнительные 

маркеры
Функциональные 

особенности Источники

M1

CD80, CD86, HLA-DRA, 
HLA-DRB1 (HLA-DR), NOS2 

(iNOS), CD14, FCGR3A 
(CD16), FCGR2A (CD32), 
FCGR1A (CD64), TLR2, 

TLR4, CD68

S100A8, S100A9, 
STAT1, IRF5, TNF, 

IL1B, IL6, AIF1, 
CXCL9, CXCL10, 

CXCL11, IL12

Провоспалительная 
активность, уничтожение 

патогенов

(Mantovani  
et al., 2013; 

Martinez, Gor-
don, 2014)

M2 ремо-
дулирую-

щие

CD68, CD163, MRC1 
(CD206), ARG1, IL1RN 
(IL‑1ra), CD86, CLEC7A 
(Dectin‑1), CD14, CD209

MARCO, CHI3L1 
(YKL‑40), IL10, 
TGFB1 (TGF-β)

Ремоделирование тканей, 
заживление ран

(Murray et al., 
2014; Li et al., 

2021)

M2 имму-
норегуля-

торные

CD68, CD86, HLA-DRA, 
HLA-DRB1 (HLA-DR), 
CD14, MRC1 (CD206), 

CD163, ARG1

C1QC, FCGR2B 
(CD32B), AIF1, TNF, 

IL10, IL6, CCL1

Регуляция иммунного от-
вета (IL‑10 + провоспали-

тельные цитокины), участие 
в презентации антигена

(Mantovani  
et al., 2013; 

Zhang, Sioud, 
2023)

M2 фаго-
цитирую-

щие

CD68, CD163, MERTK, 
CD14, CD86, MRC1 (CD206), 

TLR1, TLR8, FCGR3A 
(CD16), ARG1, STAB1

SEPP1, (Clever‑1), 
CD93, IL10, C1QA

Удаление апоптотических 
клеток, контроль воспале-
ния, ремоделирование вне-

клеточного матрикса

(Zizzo et al., 
2012; Mutka  

et al., 2022; Song 
et al., 2024)

M2 ангио-
генные

VEGFA (VEGF), TGFB1 
(TGF-β), CD163, CD68, 

MRC1 (CD206), CD86, CD14, 
ARG1

ETS2, CD274 (PD-
L1), CCL5, CXCL10, 

MMP9, MMP14, IL10

Ангиогенез, ремоделиро-
вание тканей, опухолевая 

прогрессия (TAM-фенотип)
(Zhang, Sioud, 

2023)
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и проточной цитометрии (Guilliams et al., 2014; Collin, 
Bigley, 2018).

Предшественники ДК. Эти клетки составляют 
0.001 % от всех лейкоцитов. Предшественники ДК ми-
грируют из костного мозга в периферические ткани, 
где дифференцируются в зрелые субпопуляции ДК под 
влиянием факторов микроокружения, таких как FLT3L 
и GM-CSF. Данные клетки экспрессируют маркеры 
CD123 (IL3RA), CD303 (CLEC4C), AXL, SIGLEC6, 
ZEB2, IRF4 и KLF4, которые регулируют их развитие. 
Предшественники ДК служат промежуточной стадией, 
подготавливая клетки к дифференцировке в плазмоци-
тоидные ДК, конвенциональные ДК первого или вто-
рого типа (Guilliams et al., 2014; Collin, Bigley, 2018).

Плазмоцитоидные ДК составляют от 0.01 до 0.05 % 
среди всех лейкоцитов и преимущественно локализу-
ются в лимфоидных органах. Они специализируются 
на продукции интерферонов типа I (IFN-α/β) в ответ 
на вирусные антигены, активируя NK-клетки, макро-
фаги и Т-лимфоциты и способны индуцировать ре-
гуляторные Т-клетки. Данные клетки экспрессируют 
маркеры CD123, CD303 (CLEC4C), CD304 (NRP1), 
TLR7, TLR9, E2-2 (TCF4), IRF8 и ZEB2 (Haniffa et al., 
2013; Collin, Bigley, 2018).

Конвенциональные ДК первого типа составляют 
0.05 % от всех лейкоцитов и локализуются в перифери-
ческих тканях и лимфоидных органах. Они обеспечи-
вают кросс-презентацию антигенов цитотоксическим 
Т-клеткам CD8+, что критично для защиты от внутри-
клеточных патогенов и опухолевых клеток. Маркеры 
данной популяции включают CD141 (THBD), CLEC9A, 
XCR1, ID2, IRF8 и  BATF3. Конвенциональные ДК 
первого типа продуцируют IL‑12, усиливая Th1-ответ 
(Guilliams et al., 2014; Collin, Bigley, 2018).

Конвенциональные ДК второго типа являются наи-
более распространенной субпопуляцией ДК, составляя 

от 0.1 до 0.2 % среди всех лейкоцитов. Они презенти-
руют антигены CD4+ Т-клеткам, способствуя Th2- 
и  Th17-ответам, и  участвуют в  защите от  паразитов 
и  аллергенов. Эти клетки экспрессируют маркеры 
BDCA‑1 (CD1C), CD11b, SIRPA, ID2, ZEB2, IRF4, 
Notch2 и KLF4 (Haniffa et al., 2013; Collin, Bigley, 2018).

Клетки Лангерганса (резидентные дендритные клет-
ки эпидермиса кожи) составляют 2—8 % клеток эпидер-
миса, но в периферической крови их доля минимальна. 
Они захватывают антигены в эпидермисе и мигрируют 
в  лимфатические узлы для презентации Т-клеткам. 
Маркеры включают CD207 (лангерин), CD1a, ID2 
и RUNX3, которые устойчиво ассоциированы с этой 
субпопуляцией. (Haniffa et al., 2013; Collin, Bigley, 2018).

Моноцитарные ДК дифференцируются из моноци-
тов в тканях под воздействием воспалительных сиг-
налов, таких как GM-CSF и IL‑4, и составляют менее 
0.01—0.05 % от общей популяции ДК в нормальных ус-
ловиях с увеличением доли при воспалительных про-
цессах. Они участвуют в презентации антигенов при 
воспалении, особенно при инфекциях и хронических 
заболеваниях. Данные клетки экспрессируют маркеры 
CD11c, BDCA‑1 (CD1C), CD1a, MAFB и KLF4 (Haniffa 
et al., 2013; Collin, Bigley, 2018).

Перечень маркеров субпопуляций ДК с указанием 
их функционального значения представлен в табл. 3.

NK-КЛЕТКИ
NK-клетки (от англ. natural killer) происходят из об-

щего лимфоидного предшественника (ОЛП) в костном 
мозге (Gang et al., 2020). Они способны распознавать 
и уничтожать вирус-инфицированные или опухоле-
вые клетки без необходимости предварительной ан-
тигенной презентации. В отличие от Т-лимфоцитов, 
NK-клетки не экспрессируют CD3, но стабильно несут 
поверхностный маркер CD56 (Lanier, 2005). На ранних 

Таблица 3. Маркеры и функциональное значение субпопуляций дендритных клеток

Субпопу- 
ляция Основные маркеры Дополнительные 

маркеры
Функциональные 

особенности Источники

Предше-
ственники 

ДК

IL3RA (CD123), CLEC4C 
(CD303), AXL, SIGLEC6, 
ZEB2, IRF4, KLF4, IRF8, 

BATF3

CX3CR1, SIGLEC1 
(CD169), SIGLEC2 
(CD22), SIGLEC3 

(CD33)

Предшественники зрелых 
ДК, дифференцировка 

в тканях

(Guilliams et 
al., 2014; Collin, 

Bigley, 2018)

Плазмо-
цитоидные 

ДК

IL3RA (CD123), CLEC4C 
(CD303), NRP1 (CD304), 

TLR7, TLR9, TCF4 (E2-2), 
IRF8, ZEB2

LILRB4 (ILT3), LILRA4 
(ILT7), TNFRSF21 

(DR6), FAM129C, CUX2, 
GZMB, IFNA1, IFNB1

Антивирусный иммуни-
тет, продукция IFN-α/β, 

регуляция толерогенности

(Haniffa et al., 
2013; Collin, 
Bigley, 2018)

Конвенци-
ональные 

ДК первого 
типа

THBD (CD141), CLEC9A, 
XCR1, ID2, IRF8, BATF3

CADM1, BTLA, 
DPP4 (CD26), CD226 

(DNAM‑1), TLR3, TLR8

Кросс-презентация ан-
тигенов CD8+ Т-клеткам, 

Th1-ответ

(Guilliams et 
al., 2014; Collin, 

Bigley, 2018)

Конвенци-
ональные 

ДК второго 
типа

CD1C (BDCA‑1), ITGAM 
(CD11b), SIRPA, ID2, ZEB2, 

IRF4, NOTCH2, KLF4

CD2, FCER1A (FCER1), 
LILRB4 (ILT1), CLEC4A 

(DCIR), CLEC10A

Презентация антиге-
нов CD4+ Т-клеткам, 

Th2- и Th17-ответы

(Haniffa et al., 
2013; Collin, 
Bigley, 2018)

Клетки 
Лангерганса CD207, CD1a, ID2, RUNX3

EPCAM, TACSTD2 
(TROP2), CDH1 

(E-Cadherin)

Презентация антигенов 
в коже, защита кожного 

барьера

(Haniffa et al., 
2013; Collin, 
Bigley, 2018)

Моноци-
тарные ДК

ITGAX (CD11c), CD1C 
(BDCA‑1), CD1A, MAFB, 

KLF4

SIRPA, S100A8, S100A9, 
MRC1 (CD206), CD209 

(DC-SIGN)

Презентация антигенов 
при воспалении, усиление 
воспалительных реакций

(Haniffa et al., 
2013; Collin, 
Bigley, 2018)
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этапах развития они экспрессируют CD34 и  CD117 
(KIT), а в процессе созревания приобретают ингибиру-
ющий рецептор CD94, NKG2A и активирующие рецеп-
торы NKG2D, NKp30, NKp44 и NKp46. При активации 
данных клеток экспрессируются CD25 (IL2RA) и CD69. 
Транскрипционные факторы T-bet и  Eomes играют 
ключевую роль в определении созревания и функцио-
нальной специализации NK-клеток (Sun, Lanier, 2011; 
Vivier et al., 2011).

В составе зрелых NK-клеток представлены следую-
щие субпопуляции: регуляторные NK-клетки и цито-
токсические NK-клетки, а также адаптивные (memory-
like) и активированные формы (рис. 1). Субпопуляции 
NK-клеток формируют отдельный кластер (рис.  2). 
Также выделяют NKT-клетки, которые объединяют 
свойства NK- и Т-лимфоцитов.

Регуляторные NK-клетки. Характеризуются высокой 
экспрессией CD56 и наличием CD94, NKG2A, CD25 
и HLA-DR. Эти клетки демонстрируют низкий спон-
танный цитотоксический потенциал, но активно проду-
цируют провоспалительные цитокины, включая IFN-γ 
и TNF-α, играя важную роль в регуляции адаптивного 
иммунного ответа и взаимодействии с другими клетка-
ми иммунной системы (Gang et al., 2020).

Цитотоксические NK-клетки. Обладают высокой ци-
тотоксической активностью, обусловленной продукци-
ей перфорина и гранзимов, включая белок гранзим B 
(GZMB), и способностью к антителозависимой кле-
точной цитотоксичности посредством CD16. Эти клет-
ки также экспрессируют KIR, CD57, FASL и NKG2C 
(KLRC2), эффективно распознавая и элиминируя клет-
ки с пониженной экспрессией MHC I (Lanier, 2005).

Адаптивные NK-клетки (memory-like) преимуще-
ственно формируются после перенесенной инфекции 
цитомегаловирусом. Для них характерна повышенная 
экспрессия NKG2C, а также CD69 и CD25, при одно-
временном снижении FcεRγ (FCER1G) и  увеличении 
GZMB. Дополнительно могут выявляться EAT2 и SYK, 
что обеспечивает усиленную реакцию при повторной ан-
тигенной стимуляции (Sun, Lanier, 2011; Gang et al., 2020).

Перечень маркеров NK-клеток с  указанием их 
функционального значения представлен в табл. 4.

ГРАНУЛОЦИТЫ
Гранулоциты — клетки врожденного иммуните-

та, которые формируются в  костном мозге из  ОМП 

и характеризуются наличием внутриклеточных везикул 
(гранул), содержащих антимикробные и  провоспали-
тельные молекулы (McKenna et al., 2021). Дифференци-
ровка гранулоцитов начинается с формирования миело
бластов, которые затем превращаются в промиелоциты, 
миелоциты и, наконец, в зрелые гранулоциты, поступа-
ющие в кровоток. К гранулоцитам относятся нейтрофи-
лы, эозинофилы и базофилы, каждая из которых выпол-
няет специфические функции в защите от инфекций, 
аллергических реакциях и воспалении (Lin, Loré, 2017).

На различных этапах созревания гранулоциты и их 
предшественники экспрессируют характерные поверх-
ностные маркеры. Ранние предшественники, такие как 
миелобласты, экспрессируют CD34, маркер стволовых 
и прогениторных клеток (McKenna et al., 2021). По мере 
дифференцировки экспрессия CD34 снижается, и по-
являются специфичные маркеры для каждой субпопу-
ляции гранулоцитов, такие как CD15 для нейтрофилов, 
CCR3 для эозинофилов и FcεRI для базофилов (Pope et 
al., 2005; Youssef et al., 2010).

В циркуляции гранулоциты подразделяются на три 
основные субпопуляции: нейтрофилы, эозинофилы 
и базофилы, каждая из которых характеризуется уни-
кальным набором маркеров и функциональных свойств 
(рис. 1), формируя гранулоцитный кластер, что отра-
жено на UMAP-проекции данных scRNA-seq (рис. 2).

Нейтрофилы составляют 50—70 % всех лейкоцитов 
и являются основными эффекторами антибактериаль-
ного иммунитета (McKenna et al., 2021). Дифференци-
ровка нейтрофилов из миелоидных предшественников 
регулируется гранулоцитарно-колониестимулирующим 
фактором (G-CSF). Зрелые нейтрофилы характеризу-
ются высокой экспрессией маркеров CD15 (Lewis X), 
CD16, CD11b, CD18, CD66b и CD64 (McKenna et al., 
2021). CD15 и CD66b используются для фенотипиче-
ской идентификации, тогда как CD64 (FcγRI), экс-
прессирующийся при активации, например, во время 
бактериального воспаления, служит чувствительным 
маркером сепсиса (Hoffmann, 2009).

Нейтрофилы обладают мощной антимикробной 
активностью, реализуемой через фагоцитоз, опосредо-
ванный CD16 (FcγRIII), который распознает опсони-
зированные частицы (McKenna et al., 2021). На транс-
криптомном уровне эту функцию поддерживают гены 
MPO (миелопероксидаза), LCN2 (NGAL) и  S100A8, 
S100A9, кодирующие антимикробные белки, участву-
ющие в  уничтожении патогенов и  инициировании 

Таблица 4. Маркеры и функциональное значение субпопуляций NK-клеток

Субпопу- 
ляция Основные маркеры Дополнительные 

маркеры Функции Источники

Регуля-
торные 

NK-клетки

NCAM1 (CD56), KLRD1 (CD94), 
KLRC1 (NKG2A), IL2RA (CD25), 
HLADRA, HLA-DRB1 (HLA-DR)

IFNG (IFN-γ), 
TNF

Высокая цитокиновая ак-
тивность (IFN-γ, TNF-α), 

регуляция адаптивного 
иммунитета

(Lanier, 2005; 
Vivier et al., 2011; 
Gang et al., 2020)

Цитоток-
сические 

NK-клетки

NCAM1 (CD56), FCGR3A (CD16), 
KIR2DL1, KIR2DL2, KIR3DL1 
(KIR), B3GAT1 (CD57), FASLG 

(FASL), KLRC2 (NKG2C)

NCR3 (NKp30), 
NCR2 (NKp44), 
NCR1 (NKp46), 

GZMB, PRF1

Цитотоксическая ак-
тивность, антитело-
зависимая клеточная 

цитотоксичность

(Lanier, 2005; 
Vivier et al., 2011; 
Gang et al., 2020)

Адаптивные 
(memory-
like) NK

NCAM1 (CD56), CD69, IL2RA 
(CD25), KLRC2 (NKG2C), 

FCER1G, GZMB
SH2D1B 

(EAT‑2), SYK
Усиленный ответ на цито-
мегаловирус, адаптивная 

память
(Sun, Lanier, 

2011)
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воспаления (Quan et al., 2024). В ответ на бактериаль-
ные стимулы нейтрофилы продуцируют провоспали-
тельные цитокины (IL‑8, TNF-α) и хемокины (CXCL1, 
CXCL2), привлекающие другие иммунные клетки 
к очагу инфекции (Cagle et al., 2022).

Миграция нейтрофилов в очаги воспаления опре-
деляется наличием интегрина CD11b, CD18 (Mac‑1) 
и  CD62L (L-селектина), обеспечивающих адгезию 
к эндотелию сосудов, а также рецепторов к хемокинам 
CXCR1 и CXCR2 (McKenna et al., 2021). При актива-
ции экспрессия CD62L снижается, способствуя высво-
бождению нейтрофилов в ткани. Нейтрофилы также 
формируют внеклеточные ловушки (NETs), состоящие 
из ДНК и антимикробных белков, для захвата и унич-
тожения патогенов (Cagle et al., 2022).

Эозинофилы составляют 1—5 % лейкоцитов и игра-
ют ключевую роль в противопаразитарном иммунитете 
и аллергических реакциях (Pope et al., 2005). Их диффе-
ренцировка из миелоидных предшественников регули-
руется интерлейкином‑5 (IL‑5), а зрелые эозинофилы 
идентифицируются по экспрессии поверхностных мар-
керов CCR3 (CD193), IL‑5Rα (CD125) и Siglec‑8 (Pope 
et al., 2005; Youngblood et al., 2019). CCR3 обеспечивает 
хемотаксис в очаг воспаления под действием эотаксинов, 
IL‑5Rα поддерживает активацию и выживание через вза-
имодействие с IL‑5, а Siglec‑8, ингибирующий рецептор, 
индуцирует апоптоз активированных клеток, являясь те-
рапевтической мишенью при эозинофильных заболева-
ниях (Fulkerson, Rothenberg, 2013; Youngblood et al., 2019).

Эозинофилы экспрессируют гены, связанные с ал-
лергическим и противопаразитарным ответом, включая 
IL3RA, IL9R и гены катионных белков гранул — MBP 
(главный основной белок), ECP (эозинофильный ка-
тионный белок) и EPO (эозинофильная пероксидаза) 
(Plager et al., 2006). Эти белки токсичны для паразитов 
и могут повреждать ткани при аллергическом воспа-
лении, тогда как продукция IL‑4, IL‑13 и хемокинов 

CCL11 и CCL24 усиливает Th2-ответ и привлечение им-
мунных клеток (Pope et al., 2005). Миграция эозинофи-
лов в ткани регулируется CCR3, направляющим клетки 
по градиенту эотаксинов, и интегрином CD11b, экс-
прессия которого повышается при активации, усиливая 
адгезию и дегрануляцию (Rothenberg, Hogan, 2006).

Базофилы. Это самая редкая субпопуляция грану-
лоцитов, составляющая от 0.5 до 1 % лейкоцитов, ко-
торые выполняют функции в аллергических реакциях 
немедленного типа и противопаразитарном иммуни-
тете (Youssef et al., 2010). Их дифференцировка из ми-
елоидных предшественников регулируется интерлей-
кином‑3 (IL‑3), а зрелые базофилы характеризуются 
экспрессией поверхностных маркеров FcεRI, CD123 
(IL‑3Rα), CD203c и CD63 (Youssef et al., 2010; Eber-
lein, 2020). FcεRI, высокоаффинный рецептор для IgE, 
обеспечивает активацию и дегрануляцию при контак-
те с аллергенами, тогда как CD123 поддерживает вы-
живание клеток через взаимодействие с IL‑3. CD203c 
и CD63 (маркеры активации) повышаются при экзоци-
тозе гранул, причем CD63 используется в диагностиче-
ских тестах на аллергию (Eberlein, 2020).

Базофилы экспрессируют гены, связанные с аллерги-
ческим и противопаразитарным ответом, включая IL3RA, 
TSLPR и  гены медиаторов воспаления IL‑4 и  IL‑13 
(Youssef et al., 2010). При активации базофилы продуциру-
ют гистамин, лейкотриены, цитокины IL‑4, IL‑13 и хемо-
кины CCL3, CCL4, усиливая Th2-ответ и привлекая дру-
гие иммунные клетки к очагу воспаления (Eberlein, 2020).

Миграция базофилов в ткани регулируется хемо-
киновым рецептором CCR3, направляющим клетки 
по градиенту эотаксинов (Eberlein, 2020). В отличие 
от  эозинофилов, базофилы обладают ограниченной 
фагоцитарной способностью, сосредотачиваясь на се-
креции медиаторов воспаления (Youssef et al., 2010).

Перечень маркеров гранулоцитов с указанием их 
функционального значения представлен в табл. 5.

Таблица 5. Маркеры и функциональное значение гранулоцитов
Субпо-

пуляция Основные маркеры Дополнительные 
маркеры Функциональные особенности Источники

Нейтро-
филы

FUT4 (CD15), FC-
GR3B (CD16), ITGAM 

(CD11b), ITGB2 (CD18), 
CEACAM8 (CD66b), 
MPO, MME (CD10), 

FCGR2A (CD32), SELL 
(CD62L), FCGR1A 

(CD64), CXCR1, CXCR2, 
HLA-DRA, HLA-DRB1 
(HLA-DR), TLR2, TLR4

C5AR1 (C5aR), ANPEP 
(CD13), CR1 (CD35), 
CD36, SPN (CD43), 

CD44, PTPRC (CD45), 
ITGA4 (CD49d), ICAM1 

(CD54), FPR1, FPR2, 
LCN2 (NGAL), NCF1, 
NCF2, PADI4, S100A8, 
S100A9, CXCL8, TNF, 

CXCL1, CXCL2

Фагоцитоз, адгезия и миграция 
к очагу воспаления, дегрануля-

ция, образование NETs

(Hoffmann, 2009; 
McKenna et al., 

2021; Cagle et al., 
2022; Quan et al., 

2024)

Эозино-
филы

CCR3 (CD193), IL5RA 
(CD125), SIGLEC8, 

ITGAM (CD11b), MBP, 
RNASE3 (ECP), EPX 

(EPO), IL3RA (CD123), 
IL9R

PTPRC (CD45RO), 
FUT4 (CD15), SIGLEC3 

(CD33), PTPRC 
(CD45), CEACAM8 
(CD66b), IL4, IL13, 

CCL11, CCL24

Защита от паразитов, участие 
в аллергических реакциях, про-

дукция токсических белков 
(MBP, ECP, EPO)

(Pope et al., 2005; 
Plager et al., 

2006; Fulkerson, 
Rothenberg, 2013; 
Youngblood et al., 

2019)

Базофи-
лы

FCER1A (FcεRI), IL3RA 
(CD123), CCR3 (CD193), 
ENPP3 (CD203c), CD63, 

CRLF2 (TSLPR)

ITGAX (CD11c), 
SIGLEC2 (CD22), 

IL2RA (CD25), 
CD40LG (CD40L), 

CD69, IL4, IL13, CCL3, 
CCL4

Дегрануляция и высвобождение 
медиаторов (гистамина, цитоки-
нов IL‑4 и IL‑13), участие в ал-

лергических реакциях немедлен-
ного типа, регуляция Th2-ответа, 
противопаразитарный иммунитет

(Youssef et al., 
2010; Eberlein, 

2020)
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ТУЧНЫЕ КЛЕТКИ
Тучные клетки — резидентные гранулоциты 

врожденного иммунитета, происходящие из  ОМП 
в костном мозге. Их дифференцировка регулируется 
стволовым клеточным фактором (SCF) и  интерлей-
кином‑3 (IL‑3) через рецептор KIT (CD117) и завер-
шается в тканях, таких как кожа, слизистые оболочки 
легких и кишечника (Chen et al., 2005). Зрелые тучные 
клетки содержат гранулы с гистамином, гепарином, 
триптазой и химазой, участвуя в аллергических реак-
циях, противопаразитарном иммунитете, воспалении 
и ангиогенезе (Sammarco et al., 2019).

Активация тучных клеток происходит через FcεRI, 
связывающий IgE, или TLR-лиганды, вызывая дегра-
нуляцию с высвобождением гистамина, лейкотриенов, 
цитокинов (IL‑4, IL‑13, TNF-α) и хемокинов (CCL2, 
CCL3) (Krystel-Whittemore et al., 2015). Маркеры тучных 
клеток включают KIT, FcεRI, CD203c и триптазу, а у ча-
сти клеток — химазу, что определяет их гетерогенность 
(Valent et al., 2019). Развитие регулируется транскрипци-
онными факторами GATA2 и MITF (Dwyer et al., 2021).

Тучные клетки делятся на две субпопуляции, разли-
чающиеся по локализации и функциям (рис. 1): слизи-
стые тучные клетки, экспрессирующие только трипта-
зу, и соединительнотканные тучные клетки, экспрес-
сирующие триптазу и химазу (Rönnberg et al., 2021).

Слизистые тучные клетки локализуются в слизистых 
оболочках дыхательных путей и кишечника и экспрес-
сируют триптазу (TPSAB1, TPSB2), KIT (CD117), FcεRI 
и CD203c (Sammarco et al., 2019). Участвуют в защите сли-
зистых от патогенов и аллергических реакциях, продуци-
руя гистамин, IL‑4 и IL‑13, что способствует развитию 
астмы и аллергического ринита (Andersson et al., 2009).

Соединительнотканные тучные клетки преоблада-
ют в коже, соединительной ткани и периваскулярных 
областях и экспрессируют триптазу (TPSAB1, TPSB2), 
химазу (CMA1), KIT (CD117), FcεRI и CD203c (Theo-
harides et al., 2012). Обеспечивают ремоделирование 
тканей, ангиогенез и хроническое воспаление, высво-
бождая VEGF и  TGF-β, и  участвуют в  атопическом 
дерматите и фиброзе (Andersson et al., 2009).

Перечень маркеров тучных клеток с указанием их 
функционального значения представлен в табл. 6.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Технология секвенирования РНК единичных кле-

ток (scRNA-seq) предоставляет уникальные возмож-
ности для анализа гетерогенности иммунных клеток. 
Представленная систематизированная панель основ-
ных и дополнительных маркеров для глубокого типи-
рования популяций врожденного иммунитета (моно-
цитов, макрофагов, дендритных клеток, гранулоцитов, 
тучных и NK-клеток) на основании их функциональ-
ных особенностей способствует точной аннотации кле-
ток и углубленному пониманию их роли в иммунных 
процессах, включая воспалительные и  противовос-
палительные реакции. Систематизированные данные 
представляют основу для разработки вычислительных 
методов, интегрирующих биологические знания с ал-
горитмами аннотации типов клеток. Точное опреде-
ление субпопуляций клеток врожденного иммунитета 
с использованием предложенных маркеров открывает 
перспективы для дальнейших исследований в области 
иммунологии, включая разработку новых подходов 
к диагностике и терапии различных патологических 
состояний.
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