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	応用
	抗原情報
	背景
	この遺伝子は、テロメア核タンパク質複合体の構成要素であるテロメア特異的タンパク質をコードしています。このタンパク質は細胞周期を通してテロメアに存在し、テロメラーゼ阻害剤として機能し、シスに作用して個々の染色体末端の伸長を制限します。タンパク質構造は、C末端Mybモチーフ、N末端付近の二量体化ドメイン、および酸性N末端を含みます。この遺伝子の2つの転写産物は、選択的スプライシング産物です。[RefSeq提供、2008年7月],ドメイン：酸性N末端ドメインは、TNKS1およびTNKS2のアンキリンリピートに結合します。C末端ドメインは微小管に結合します。,機能：テロメアの二本鎖TTAGGGリピートに結合し、テロメア長を負に制御します。有糸分裂紡錘体の制御に関与します。シェルタリン複合体（テロソーム）の構成要素であり、テロメアの長さと保護の制御に関与しています。シェルタリンは、テロメラーゼによって付加される二本鎖TTAGGGリピートの配列と結合し、染色体末端を保護します。シェルタリンの保護活性が失われると、テロメアはDNA損傷監視から隠蔽されなくなり、染色体末端はDNA修復経路によって不適切に処理されます。,誘導：Pin2の発現は細胞周期を通じて厳密に制御されています。 G1期およびS期にはレベルが低く、G2期および有糸分裂中に増加します。,PTM:TNKS1またはTNKS2によるADPリボシル化により、テロメアDNAへの結合能力が低下します。,PTM:イオン化DNA損傷に応答して、ATM依存的にSer-219が優先的にリン酸化されます。,類似性:1つのHTH myb型DNA結合ドメインを含みます。,細胞内局在:間期および中期細胞ではテロメアDNAと共局在し、中期には染色体末端に位置します。有糸分裂紡錘体に関連します。,サブユニット:ホモ二量体。両方のアイソフォームを含むことができます。POT1、TINF2、およびTNKS1との複合体で見つかります。ATM、TINF2、TNKS1、TNKS2、PINX1、NEK2、およびMAPRE1と相互作用します。 TERF1、TERF2、TINF2、TERF2IP ACD、POT1からなるシェルターリン複合体（テロソーム）の構成要素。組織特異性：高発現し、遍在性。アイソフォームPin2が優勢。
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	テロメア反復配列結合因子1（リン酸化Ser219）抗体を用いたリン酸化ペプチド（リン酸化左）および非リン酸化ペプチド（リン酸化右）免疫原の酵素結合免疫吸着測定法（リン酸化ELISA）
	

	パクリタキセル1μMを24時間処理した293細胞のライセートを、テロメア反復結合因子1（リン酸化Ser219）抗体を用いてウェスタンブロット解析した。右レーンはリン酸化ペプチドでブロッキングされている。
	

	リン酸化TRF1（S219）ポリクローナル抗体を用いた293細胞のウエスタンブロット解析。

