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	応用
	抗原情報
	背景
	この遺伝子は、タンパク質間相互作用のためのN末端不稔性αモチーフ（SAM）、続いてATP/GTP結合モチーフ、GTPase活性化タンパク質（GAP）ドメイン、およびC末端STAR関連脂質輸送（START）ドメインを含むタンパク質をコードします。この遺伝子は、細胞骨格の再編成、細胞増殖、および細胞運動の調節に関与している可能性があり、肝細胞癌細胞において腫瘍抑制因子として機能します。この遺伝子は、肝細胞癌におけるヘテロ接合性消失に関連する13番染色体の領域に位置しています。この遺伝子については、異なるアイソフォームをコードする選択的スプライシング転写バリアントが記載されています。[RefSeq提供、2011年8月]、機能：RhoAおよびおそらくCdc42のGTPase活性化タンパク質。細胞骨格の再編成、細胞増殖、および細胞運動の調節に関与している可能性があります。肝細胞癌細胞において腫瘍抑制因子として作用する。,類似性：Rho-GAPドメインを1つ含む。,類似性：SAM（sterile alpha motif）ドメインを1つ含む。,類似性：STARTドメインを1つ含む。,サブユニット：ホモ二量体。TAX1BP1と相互作用する。,組織特異性：普遍的に発現する。肝細胞癌細胞および一部の乳癌細胞株では低発現が認められる。,
	研究分野
	エピジェネティクスと核シグナル伝達、転写、がん感受性、腫瘍抑制因子、細胞生物学、その他の抗体
	画像データ
	

	STA13抗体のウェスタンブロット解析。右レーンはSTA13ペプチドでブロッキングされている。
	

	STA13抗体を用いたA549細胞の免疫蛍光染色。右の写真は合成ペプチドでブロッキングした画像です。

