
 

Figure  1.  Quintuple  Venn  diagram  showing  the  number  of  overlapping  and  non‐overlapping 

differentially expressed non‐coding genes in the interferon stimulated or HIV‐1‐BaL infected monocyte‐

derived macrophage conditions. 

 

Figure 2. Scatterplot showing for each individual gene within the brown module the gene significance 

for IFN‐ε  stimulation vs it’s module membership. Genes that are considered hub genes are depicted in 

red. 

 



Figure 3. Scatterplot showing for each individual gene within the brown module the gene significance 

for HIV infection vs it’s module membership. Genes that are considered hub genes are depicted in red. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

Table 1. Five most significantly enriched Gene Ontology Biological Process (GO_BP) terms for the 

differential expressed genes upon interferon stimulation  

 



Table 2. Five most significantly enriched KEGG pathways for the differential expressed genes upon 

interferon stimulation  

Table 3. Primers used for quantitative PCR. 

Gene  Forward primer (5’‐3’)  Reverse primer (5’‐3’)  Reference 

ACTB  TTCCTTCCTGGGCATGGAGT  TACAGGTCTTTGCGGATGTC   

B2M  AGATGAGTATGCCTGCCGTGTGAA  TGCTGCTTACATGTCTCGATCCCA   

DANCR  GCCACTATGTAGCGGGTTTC  ACCTGCGCTAAGAACTGAGG  Zhang et al. (1) 

FIRRE  CTGTGACCTCGCTTCACTTCT  GTGGCAAAGAGCAGAAGATAGA  Lu et al. (2) 

GAPDH  AGCCTCAAGATCATCAGCAATGCC  TGTGGTCATGAGTCCTTCCACGAT   

IFIT2  ACTGCAACCATGAGTGAGAAC  GCCTCGTTTTGCCCTTTGAG  Mariotti et al. (3) 

MX1  CTGTAAATCTCTGCCCCTGTTAG  TCGTGTCGGAGTCTGGTAAAC  Mariotti et al. (3) 

NRIR  CTGTCTCATCCAGTGAAGAC  TTGCAGTGAGCCAATATCGC  Mariotti et al. (3) 

PLOD1  CAACAACAAGGACAACCGCATCCA  GAATTTGTGCCACTCCCGCTCAAA   

RP11‐177F15.1  CTCCTGTGGGTTAGAACCATTTA  AAAGCTGAAGGTCCCAGAATAG   

RP3‐477O4.14  GATCCGTCTTGCTCTCAGTTAG  AATGAGGCTTTGGCGTTAGA   

RSAD2  AGCATCGTGAGCAATGGAAG  GAAAGCGACTCTATAATCCC  Mariotti et al. (3) 

TBP  CAAGCGGTTTGCTGCGGTAATCAT  TGCCAGTCTGGACTGTTCTTCACT   

YWHAZ  ACTTTTGGTACATTGTGGCTTCAA  CCGCCAGGACAAACCAGTAT   
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