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Nombre del Producto: Anticuerpo policlonal de conejo MLH3
N° de Catalogo: APRab13948

Solo para uso en investigacion.
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Nombre del Gen

Nombres Alternativos

ID del Gen
ID SwissProt

Inmunégeno

Antecedentes

Anticuerpo policlonal de conejo

Conejo

WB,IHC,ICC/IF,ELISA

Humano, Rata, Raton

No conjugado

Sin modificar

I9G

Policlonal

Liquido

1 mg/ml

Hacer alicuotas y almacenar a -20°C (valido por 12 meses). Evitar ciclos de
congelacién/descongelacion.

Bolsas de hielo

Liquido en PBS que contiene 50% de glicerol, 0,5% de proteina protectora y 0,02% de
conservante de nuevo tipo N.

Purificacion por afinidad

WB 1:500-1:2000,IHC 1:100-1:300,ICC/IF 1:50-1:200,ELISA 1:20000-1:40000

164kDa

Informacién del Antigeno

MLH3

MLH3; DNA mismatch repair protein Mlh3; MutL protein homolog 3

27030.0

QIUHC1

El antisuero se produjo contra el péptido sintetizado derivado del MLH3 humano. Rango
de AA: 521-570.
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Este gen pertenece a la familia de genes homdlogos de MutL (MLH) que reparan los desajustes del ADN (MMR). Los genes MLH
participan en el mantenimiento de la integridad genémica durante la replicacién del ADN y tras la recombinacién meiética. La
proteina codificada por este gen funciona como un heterodimero con otros miembros de la familia. Las mutaciones somaticas
en este gen se presentan con frecuencia en tumores con inestabilidad de microsatélites, y las mutaciones de la linea germinal
se han vinculado al cancer colorrectal hereditario no asociado a poliposis tipo 7 (HNPCC7). Se han identificado varias variantes
de transcripcidon con empalme alternativo, pero solo se ha determinado la longitud completa de dos de ellas. [Proporcionado
por RefSeq, jul. de 2008], enfermedad: Los defectos en MLH3 son causa de cancer colorrectal somatico (CCR) [MIM:114500].,
enfermedad: Los defectos en MLH3 son causa de cancer colorrectal hereditario no asociado a poliposis tipo 7 (HNPCC7)
[MIM:604395]. Las mutaciones en mas de un locus génico pueden estar implicadas, solas o en combinacién, en la produccion
del fenotipo HNPCC (también llamado sindrome de Lynch). La mayoria de las familias con HNPCC clinicamente reconocido
presentan mutaciones en los genes MLH1 o MSH2. El HNPCC es una enfermedad autosémica de herencia dominante asociada
con un marcado aumento de la susceptibilidad al caAncer. Se caracteriza por una predisposicién familiar al carcinoma colorrectal
(CCR) de aparicion temprana y a canceres extracolénicos de los tractos gastrointestinal, urolégico y reproductor femenino. Se
informa que el HNPCC es la forma mas comun de cancer colorrectal hereditario en el mundo occidental y representa el 15% de
todos los canceres de colon. Los canceres en el HNPCC se originan dentro de poélipos neoplasicos benignos denominados
adenomas. Clinicamente, el HNPCC a menudo se divide en dos subgrupos. Tipo |: predisposicion hereditaria al cancer
colorrectal, una edad temprana de inicio y carcinoma observado en el colon proximal. Tipo II: los pacientes tienen un mayor
riesgo de canceres en ciertos tejidos como el Utero, el ovario, la mama, el estdmago, el intestino delgado, la piel y la laringe,
ademés del colon. El diagndstico del HNPCC clasico se basa en los criterios de Amsterdam: 3 o mas familiares afectados por
cancer colorrectal, uno familiar de primer grado de los otros dos; 2 o mas generaciones afectadas; 1 o mas canceres
colorrectales que se presentan antes de los 50 afios de edad; exclusién de sindromes de poliposis hereditaria. El término
"HNPCC sospechoso” o "HNPCC incompleto” puede utilizarse para describir a familias que no cumplen o solo cumplen
parcialmente los criterios de Amsterdam, pero en quienes se sospecha firmemente una base genética para el cancer de colon.
Funcion: Probablemente involucrado en la reparacion de errores de apareamiento en el ADN. Precaucién con la secuencia:
Secuencia contaminante. Secuencia de origen desconocido en la parte N-terminal. Similitud: Pertenece a la familia mutL/hexB

de reparacién de errores de apareamiento del ADN. Subunidad: Heterodimero de MLH1 y MLH3. Especificidad tisular: Ubicuo.
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Anélisis de inmunotransferencia de lisados de células K562 y HT-29, utilizando el
anticuerpo MLH3. El carril derecho esté bloqueado con el péptido sintetizado.
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