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CacyBP/SIP ma masę cząsteczkową oko-
ło 26 kDa i składa się z 228 reszt amino-
kwasowych (ortolog ludzki) lub z 229 reszt 
(ortolog mysi). Sekwencja ludzkiego CacyBP/
SIP wykazuje 93% identyczności z sekwen-
cją mysiego białka, a różnica dotyczy reszt 
znajdujących się na końcu aminowym. W 
cząsteczce CacyBP/SIP można wyróżnić trzy 
główne domeny: N-końcową i środkową zwa-
ną CS (ang. domain present in CHORD 
and Sgt1), obie o charakterze globularnym, 
oraz nieustrukturyzowaną domenę C-końco-
wą zwaną SGS (ang. Sgt1 specific) (Ryc. 1). 
Sekwencja aminokwasowa domeny C-końco-
wej CacyBP/SIP (reszty 178-229), wykazuje 
wysoki stopień podobieństwa do sekwencji 
domeny SGS białka Sgt1 (Kitagawa i współ-
aut. 1999, Bhattcharya i współaut. 2005). 
Co ciekawe, przyłączenie do tej domeny 
białka S100A6 zmienia jej konformację, w 
wyniku czego powstają dwie α-helisy (Lee 
i współaut. 2008). Wyniki wcześniejszych 
badań sugerowały, iż ludzki ortolog białka 
CacyBP/SIP ma zdolność tworzenia dimeru 
(Matsuzawa i reed 2001). W ostatnim cza-
sie, stosując różne metody, wykazano, że 
mysie białko CacyBP/SIP również tworzy di-
mer (Topolska-Woś i współaut. 2015).

ODDZIAŁYWANIE CacyBP/SIP Z 
BIAŁKAMI EFEKTOROWYMI

Jak dotąd, znanych jest kilka białek, 
które oddziałują z CacyBP/SIP. Należą do 
nich białka z rodziny S100, składniki kom-
pleksu ligazy ubikwityny E3: Skp1 i Siah-1, 

WSTĘP – CHARAKTERYSTYKA BIAŁKA 
CACYBP/SIP

Białko CacyBP/SIP (ang. calcyclin bin-
ding protein/Siah-1 interacting protein) zo-
stało zidentyfikowane po raz pierwszy w ko-
mórkach raka wysiękowego Ehrlicha (FiLipeK 
i wojda 1996, FiLipeK i kuźnicki 1998), jako 
białko wiążące się z S100A6 (kalcykliną), a 
następnie, przez inną grupę badaczy, jako 
białko oddziałujące z Siah-1 (ang. seven 
in absentia homolog 1) (Matsuzawa i reed 
2001).

CacyBP/SIP występuje w różnych komór-
kach i tkankach ssaków. Wysoki poziom tego 
białka notowany jest w mózgu i śledzionie, 
umiarkowany – w mięśniu gładkim żołądka, 
wątrobie i mięśniu sercowym oraz niski – w 
nerkach, węzłach chłonnych i odbytnicy (FiLi-
peK i kuźnicki 1998, Zhai i współaut. 2008). 
Analiza immunohistochemiczna skrawków 
mózgu szczura wykazała, że białko to wystę-
puję głównie w neuronach móżdżku, hipo-
kampa i kory (JasTrZębska i współaut. 2000). 
Badania z wykorzystaniem komórek neuro-
blastoma NB2a dowiodły, iż CacyBP/SIP wy-
stępuje głównie w cytoplazmie, ale na skutek 
wzrostu stężenia jonów Ca2+ lub na skutek 
stresu oksydacyjnego przemieszcza się do ją-
dra komórkowego (FiLipeK i współaut. 2002a, 
Topolska-Woś i współaut. 2015). Zwiększony 
poziom CacyBP/SIP zaobserwowano też w ją-
drze zróżnicowanych komórek neuroblastoma 
(wu i współaut. 2003, kilańcZyk i współaut. 
2009) oraz w jądrze komórek nowotworowych 
(zhai i współaut. 2008).
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1 i białkiem Skp1 (ang. S-phase kinase as-
sociated protein 1) (Matsuzawa i reed 2001). 
Dokładniejsze analizy wykazały, że Siah-1 
wiąże się w obrębie N-końcowej domeny Ca-
cyBP/SIP z sekwencją PAAVVAP (reszty 60-
66) (Matsuzawa i współaut. 2003, sanTelli 
i współaut. 2005), zaś Skp1 oddziałuje ze 
środkową domeną CS białka CacyBP/SIP 
(reszty 74-178) (FiLipeK i współaut. 2002b, 
Bhattacharya i współaut. 2005). Wyniki 
przeprowadzonych badań sugerowały rów-
nież, że CacyBP/SIP tworzy, wraz z Siah-1 
i Skp1 oraz białkiem TBL1, nowy kompleks 
ligazy ubikwityny zwany SCFTBL1, rozpoznają-
cy nieufosforylowaną formę β-kateniny (Mat-
suzawa i reed 2001). Jak dotąd, aktywność 
tego kompleksu nie została potwierdzona 
(diMitrova i współaut. 2010). Można jedy-
nie przypuszczać, że CacyBP/SIP aktywuje 
tę ligazę poprzez przyłączanie innych, do-
datkowych białek (Bhattacharya i współaut. 
2005). Z uwagi na fakt, że β-katenina jest 
zaangażowana w procesy związane z proli-
feracją i nowotworzeniem (Jiang i współaut. 
2015), można przypuszczać, iż CacyBP/SIP, 
poprzez wpływ na ligazę ubikwityny SCFTBL1, 
hamuje proliferację komórek nowotworowych. 
Potwierdzeniem tego mogą być wyniki badań 
opublikowane w 2007 r., mówiące o tym, że 
CacyBP/SIP, prawdopodobnie poprzez obniże-
nie poziomu β-kateniny, hamuje proliferację 
komórek raka żołądka i raka nerki (ning i 
współaut. 2007, sun i współaut. 2007). Póź-
niejsze badania wykazały, że efekt ten zale-
ży od poziomu S100A6, liganda CacyBP/SIP 
(ning i współaut. 2012).

ODDZIAŁYWANIE CacyBP/SIP Z BIAŁKIEM 
HSP90

Najnowsze badania z naszego zespo-
łu pokazały, że CacyBP/SIP występuje w 
kompleksach tworzonych z udziałem białka 
opiekuńczego Hsp90 w cytoplazmie ludzkich 
komórek HEp-2 (góral i współaut. 2016). 
Bardziej szczegółowe analizy dotyczące kom-
pleksu CacyBP/SIP-Hsp90 dowiodły, że Ca-

białko opiekuńcze Hsp90, białka cytoszkie-
letu: aktyna, tubulina, tropomiozyna, białko 
tau oraz kinazy z rodziny MAP: ERK1/2 i 
p38. Schemat obrazujący domeny CacyBP/
SIP wraz z zaznaczonymi miejscami wiąza-
nia poszczególnych ligandów przedstawia 
Ryc. 1.

ODDZIAŁYWANIE CacyBP/SIP Z 
BIAŁKAMI WIĄŻĄCYMI WAPŃ Z 

RODZINY S100

CacyBP/SIP zostało odkryte jako białko 
wiążące się z jednym z białek S100, S100A6, 
ale wkrótce potem wykazano, że oddziałuje 
także z innymi białkami z rodziny S100, tj. 
z S100A1, S100A12, S100B i S100P (FiLipeK 
i wojda, 1996, FiLipeK i współaut. 2002b). 
Oddziaływanie pomiędzy CacyBP/SIP a biał-
kami S100 jest zależne od stężenia jonów 
Ca2+ i zachodzi w fizjologicznych stężeniach 
tego kationu (FiLipeK i kuźnicki 1998). Jak 
wspomniano wcześniej, związanie S100A6 w 
obrębie nieustrukturyzowanej domeny SGS 
białka CacyBP/SIP powoduje utworzenie w 
tym obszarze dwóch krótkich α-helis (Lee i 
współaut. 2008). Pomimo licznych badań nie 
udało się do tej pory jednoznacznie określić 
funkcji kompleksów CacyBP/SIP-S100. Suge-
ruje się jedynie, że S100A6, poprzez związa-
nie CacyBP/SIP, może hamować aktywność 
ligazy ubikwityny Siah-1-CacyBP/SIP-Skp1-
-TBL1 (SCFTBL1) i w ten sposób wpływać na 
poziom protoonkogenu β-kateniny (ning i 
współaut. 2012). Wykazano również, że zwią-
zanie S100A6 z C-końcową domeną CacyBP/
SIP hamuje aktywność fosfatazową CacyBP/
SIP względem białka tau (wasiK i współaut. 
2013).

ODDZIAŁYWANIE CacyBP/SIP ZE SKŁADNIKAMI 
KOMPLEKSU LIGAZY UBIKWITYNY

W 2001 r. opublikowano wyniki badań 
wskazujących na wiązanie się CacyBP/SIP z 
dwoma składnikami ligazy ubikwityny SCF 
(ang. Skp1-cullin-1-F-box), tj. białkiem Siah-

Ryc. 1. Schemat przedstawiający domeny CacyBP/SIP: N-końcową (reszty 1-77), środkową CS (reszty 
78-178), C-końcową SGS (reszty 179-229) oraz miejsca wiązania białek efektorowych. Miejsca wiązania 
tropomiozyny, białka tau i Hsp90 nie zostały do tej pory zidentyfikowane.
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szym białkiem cytoszkieletu zidentyfikowa-
nym jako ligand CacyBP/SIP (schneider i 
współaut. 2007). Wykazano, iż oba białka 
ko-lokalizują w komórkach mysiej linii neu-
roblastoma NB2a oraz, że CacyBP/SIP sty-
muluje tworzenie kulistych skupisk tubu-
liny w warunkach in vitro. Dalsze badania 
pokazały, iż tubulina wiąże się bezpośred-
nio z fragmentem CacyBP/SIP, obejmującym 
domeny N-końcową i środkową (CS) (reszty 
1-179). Choć przedstawione wyniki badań 
nie wskazują na bezpośredni wpływ Ca-
cyBP/SIP na tworzenie mikrotubul, nie moż-
na jednak wykluczyć, że w komórkach ta-
kie kuliste skupiska tubuliny mogą ułatwiać 
syntezę i wydłużanie mikrotubul zwłaszcza, 
że obecność oligomerów tubuliny wydaje się 
być niezbędna do zapoczątkowania syntezy 
tych struktur (caudron i współaut. 2002). 
Sugeruje się również, że frakcja tubuliny 
zaangażowana we wzrost neurytów może 
być transportowana w formie heterodime-
rów bądź oligomerów (Funakoshi i współaut. 
1996, MiLLer i joshi 1996). Tworzone w 
obecności CacyBP/SIP różne struktury tu-
buliny mogłyby więc ułatwiać transport tego 
białka do miejsc, w których zachodzi inten-
sywna przebudowa cytoszkieletu mikrotubu-
larnego.

ODDZIAŁYWANIE Z AKTYNĄ

Aktyna to kolejne białko cytoszkiele-
tu oddziałujące z CacyBP/SIP (schneider i 
współaut. 2010). Podobnie jak w przypadku 
tubuliny, wiązanie CacyBP/SIP z aktyną jest 
bezpośrednie i zachodzi z udziałem fragmen-
tu CacyBP/SIP obejmującego reszty 1-179. 
Wykorzystując metodę ko-sedymentacji i mi-
kroskopii elektronowej wykazano, że zarów-
no białko CacyBP/SIP pełnej długości, jak i 
jego fragment pozbawiony domeny C-końco-
wej stymulują polimeryzację G-aktyny. Z ko-
lei, dzięki technice immunofluorescencji wy-
kazano współwystępowanie obu tych białek 
w komórkach NB2a. Warto też podkreślić, 
że CacyBP/SIP może wiązać się jednocześnie 
z tubuliną i aktyną, a zatem może pełnić 
funkcję łącznika pomiędzy cytoszkieletem 
mikrotubularnym i aktynowym. Dodatko-
wo, badania na komórkach fibroblastów NIH 
3T3 z podwyższonym poziomem CacyBP/SIP 
dowiodły, że komórki te charakteryzują się 
zwiększoną adhezją do lamininy i fibrynoge-
nu oraz obniżoną migracją. Dane te jedno-
znacznie wskazują na wpływ CacyBP/SIP w 
regulacji cytoszkieletu w tak ważnych proce-
sach jak np. ruch komórek.

ODDZIAŁYWANIE Z TROPOMIOZYNĄ

Wyniki badań dotyczących oddziaływania 
CacyBP/SIP z białkami cytoszkieletu wska-
zują na tworzenie się kompleksu CacyBP/

cyBP/SIP wiąże się najprawdopodobniej w 
obrębie domeny środkowej Hsp90, a zaha-
mowanie aktywności Hsp90, przy użyciu 
dwóch inhibitorów, radicikolu lub nowobio-
cyny, nie wpływa na tworzenie się komplek-
sów CacyBP/SIP-Hsp90. Wykazano również, 
że CacyBP/SIP wiąże się z Hsp90 w spo-
sób bezpośredni. Co więcej, doświadczenia 
z zastosowaniem elektroforezy dwukierun-
kowej (2D), pokazały, że CacyBP/SIP może 
defosforylować Hsp90. Przeprowadzono też 
badania dotyczące roli białka CacyBP/SIP 
w odpowiedzi komórek na działanie czynni-
ków stresowych. Wykazano, iż szok cieplny 
i inhibitory Hsp90, radicikol i nowobiocy-
na, nie powodują obniżenia poziomu biał-
ka CacyBP/SIP w komórkach HEp-2. Su-
geruje to, że CacyBP/SIP nie jest substra-
tem Hsp90, ale może działać jako białko 
współopiekuńcze wobec Hsp90. Z uwagi na 
fakt, iż ekspresja białek związanych z odpo-
wiedzią komórki na stres, w tym wielu bia-
łek opiekuńczych i współopiekuńczych, jest 
regulowana przez czynnik transkrypcyjny 
Hsf1 (ang. heat shock factor 1), sprawdzo-
no wpływ tego czynnika na ekspresję genu 
CacyBP/SIP. Analiza in silico sekwencji pro-
motora genu CacyBP/SIP oraz wyniki testu 
lucyferazy i analizy poziomu mRNA CacyBP/
SIP po nadprodukcji Hsf1 w komórkach po-
kazały, że czynnik ten reguluje ekspresję 
CacyBP/SIP w warunkach stresu (Góral i 
współaut. dane niepublikowane). Co więcej, 
stosując test MTT, który umożliwia pomiar 
żywotności komórek zaobserwowano, iż ko-
mórki HEp-2 z nadprodukcją CacyBP/SIP 
poddane działaniu stresu cechują się zwięk-
szoną przeżywalnością, w stosunku do ko-
mórek kontrolnych. Jest to najprawdopodob-
niej związane z faktem, iż CacyBP/SIP wy-
kazuje właściwości opiekuńcze wobec innych 
białek. Stwierdzono bowiem, że CacyBP/SIP, 
podobnie jak Hsp90, hamuje indukowaną 
termicznie agregację syntazy cytrynianowej 
i chroni lucyferazę przed denaturacją. Pod-
sumowując, wyniki dotyczące oddziaływania 
CacyBP/SIP-Hsp90 sugerują udział CacyBP/
SIP w ochronie komórek przed działaniem 
czynników stresowych.

Oddziaływanie CacyBP/SIP z tubuliną, 
aktyną, tropomiozyną, białkiem tau, kinazą 
ERK1/2 i kinazą p38, z uwagi na potencjal-
ną rolę w organizacji cytoszkieletu, omówio-
no poniżej w oddzielnym rozdziale.

POTENCJALNA ROLA CacyBP/SIP W 
ORGANIZACJI CYTOSZKIELETU

ODDZIAŁYWANIE Z TUBULINĄ

Tubulina, będąca podstawowym składni-
kiem budującym mikrotubule, była pierw-



134 AnnA Filipek, AgnieszkA górAl

się z miejscem wiązania S100A6, co spra-
wia, że S100A6 i ERK1/2 współzawodniczą 
o oddziaływanie z CacyBP/SIP. Ponadto po-
kazano, że zamiana kwasu glutaminowego w 
pozycji 217 CacyBP/SIP na lizynę (E217K), 
znacznie obniża zdolność wiązania się tego 
białka z ERK1/2 (nie wpływa jednak na 
wiązanie się z S100A6), co sugeruje elektro-
statyczny charakter oddziaływania CacyBP/
SIP-ERK1/2. Ostatnie badania dowodzą, że 
CacyBP/SIP może też regulować aktywność 
czynnika transkrypcyjnego CREB i NFAT 
(kilańcZyk i współaut. 2015, rosińska i 
współaut. 2016).

Przeprowadzona analiza bioinformatyczna 
sekwencji CacyBP/SIP pokazała, że białko 
to wykazuje wysokie podobieństwo w struk-
turze pierwszorzędowej do niektórych fosfa-
taz z rodziny MKP (ang. MAP kinase pho-
sphatases). Co więcej, w sekwencji CacyBP/
SIP zidentyfikowano dwa motywy KIM (ang. 
kinase interaction motif) odpowiedzialne za 
oddziaływanie z kinazami, jeden motyw zlo-
kalizowany w obrębie domeny C-końcowej, 
a drugi, w obrębie domeny N-końcowej. Jak 
wykazały badania przeprowadzone z wyko-
rzystaniem poszczególnych domen CacyBP/
SIP, do pełnej aktywności fosfatazowej tego 
białka niezbędne są oba motywy (topoLsKa-
-Woś i współaut. 2015). Wykazano też, że 
zamiana dwóch aminokwasów wchodzących 
w skład N-końcowego motywu KIM (lizyny 
w pozycji 25 i argininy w pozycji 26), po-
woduje całkowity zanik aktywności fosfata-
zowej CacyBP/SIP względem ERK1/2. War-
to dodać, iż w obrębie tego samego moty-
wu KIM znajdują się reszty odpowiedzialne 
za tworzenie dimeru CacyBP/SIP, co może 
świadczyć o współzależności między dimery-
zacją tego białka a jego aktywnością fosfa-
tazową (Topolska-Woś i współaut. 2015). Z 
kolei motyw KIM, znajdujący się w obrębie 
C-końcowej domeny CacyBP/SIP, pokrywa 
się z miejscem wiązania białek S100, co wy-
jaśnia współzawodnictwo pomiędzy białkiem 
S100A6 i ERK1/2 o wiązanie się z CacyBP/
SIP (kilańcZyk i współaut. 2009, 2011). Co 
ciekawe, nie tylko S100A6, ale też modyfi-
kacje potranslacyjne, głównie fosforylacja, 
mogą pełnić ważną rolę w regulacji aktyw-
ności fosfatazowej CacyBP/SIP. I tak, fosfo-
rylacja reszt seryny w pozycji 22 i treoniny 
w pozycji 23 przez kinazę białkową C (PKC) 
ma dodatni wpływ na aktywność fosfatazową 
CacyBP/SIP (kilańcZyk i współaut. 2012). 
Odwrotny efekt ma fosforylacja reszty treoni-
ny w pozycji 184 przez kinazę kazeinową II 
(CKII). Mutant CacyBP/SIP naśladujący fos-
forylację w tej pozycji (CacyBP/SIP-T184E) 
wykazywał bowiem niższą aktywność fosfa-
tazową względem ERK1/2 niż CacyBP/SIP 
typu dzikiego (wasiK i współaut. 2016).

SIP z tropomiozyną, składnikiem filamentów 
aktynowych (jurewicz i współaut. 2013). 
Białka te wiążą się bezpośrednio, ale jak 
dotąd miejsce wiązania się tropomiozyny w 
cząsteczce CacyBP/SIP nie jest znane. Zaob-
serwowano natomiast, że CacyBP/SIP zmie-
nia orientację przestrzenną tropomiozyny 
względem filamentu aktynowego. Co więcej, 
obecność tropomiozyny wzmaga efekt hamo-
wania aktywności ATPazy akto-miozynowej 
przez CacyBP/SIP. Wszystkie te obserwacje 
sugerują, iż kompleks CacyBP/SIP-tropomio-
zyna może hamować oddziaływanie aktyny z 
miozyną.

ODDZIAŁYWANIE Z BIAŁKIEM TAU

Badania z wykorzystaniem skrawków 
mózgu ssaków dostarczyły wyników suge-
rujących rolę CacyBP/SIP w organizacji cy-
toszkieletu komórek nerwowych. Wykazano 
bowiem, że wewnątrzkomórkowa lokalizacja 
CacyBP/SIP zmienia się w neuronach pod-
czas neurodegeneracji. Ponadto, wyniki uzy-
skane metodą elektroforezy dwukierunkowej 
dowiodły, że CacyBP/SIP może działać jako 
fosfataza względem białka tau oraz, że de-
fosforylacja tau przez CacyBP/SIP w ko-
mórkach NB2a jest hamowana na skutek 
zwiększonego poziomu białka S100A6 (wasiK 
i współaut. 2013). Białko tau, charaktery-
styczne dla komórek nerwowych, związane 
jest z mikrotubulami i odpowiada za ich 
stabilizację (MieteLsKa-porowsKa i współ-
aut. 2014). Nadmierna fosforylacja tau po-
woduje, iż dysocjuje ono od mikrotubul i, 
w konsekwencji, destabilizuje te struktury, 
prowadząc do tworzenia w mózgu splątków 
neurofibrylarnych, których liczba koreluje z 
nasileniem objawów choroby Alzheimera. Za-
tem CacyBP/SIP, poprzez zmianę poziomu 
fosforylacji tau, może regulować funkcje cy-
toszkieletu mikrotubularnego, a tym samym 
mieć swój udział w patogenezie choroby Al-
zheimera.

ODDZIAŁYWANIE Z KINAZAMI MAP –  
ERK1/2 I P38

Kilka lat temu opublikowano wyniki 
wskazujące, że kinaza ERK1/2 (ang. extra-
cellular signal-regulated kinase 1/2), nale-
żąca do rodziny kinaz MAP (ang. mitogen 
activated protein kinase), jest ligandem Ca-
cyBP/SIP, a konsekwencją oddziaływania 
tych dwóch białek w komórkach NB2a jest 
spadek aktywności czynnika transkrypcyj-
nego Elk-1 (kilańcZyk i współaut. 2009). 
Dalsze badania pokazały, że obserwowa-
ne zmiany są wynikiem defosforylacji kina-
zy ERK1/2 przez CacyBP/SIP (kilańcZyk i 
współaut. 2011). Wykazano też, że miejsce 
wiązania ERK1/2 znajduje się w obrębie C-
-końcowej domeny CacyBP/SIP i pokrywa 
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CacyBP/SIP nie tylko poprzez bezpośrednie 
wiązanie z tubuliną, aktyną czy tropomi-
zyną, ale też w sposób pośredni, poprzez 
regulację aktywności kinaz ERK1/2 i p38 
oraz białka tau, uczestniczy w organiza-
cji cytoszkieletu (puLLiKuth i caTling 2007) 
(Ryc. 2).

PODSUMOWANIE

Przedstawione dane, dotyczące oddzia-
ływania CacyBP/SIP z tubuliną, aktyną, 
tropomiozyną, białkiem tau oraz kinazami 
z rodziny MAP, ERK1/2 i p38, sugerują 
bezpośrednią bądź pośrednią rolę CacyBP/
SIP w reorganizacji cytoszkieletu, jaka ma 
miejsce podczas proliferacji, migracji, wzro-
stu i różnicowania komórek, zarówno w 
warunkach fizjologicznych, jak też w nowo-
tworzeniu, starzeniu czy chorobach neuro-
degeneracyjnych (au i współaut. 2006, FiLi-
peK i współaut. 2008). Jednak w celu peł-
niejszego poznania mechanizmu działania 
CacyBP/SIP w funkcjonowaniu cytoszkiele-
tu, w warunkach prawidłowych, jak też w 
różnego rodzaju stanach chorobowych, nie-
zbędne są dalsze badania.
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Najnowsze dane pokazują, że również 
inna kinaza z rodziny MAP, kinaza p38, 
oddziałuje z CacyBP/SIP (Topolska-Woś i 
współaut. 2017). Analiza białek rekombino-
wanych, p38 oraz CacyBP/SIP pełnej dłu-
gości i jego domen wskazała, że środkowa 
domena CS białka CacyBP/SIP oddziałuje 
i defosforyluje kinazę p38. Co więcej, de-
fosforylacja kinazy p38 przez CacyBP/SIP 
w komórkach neuroblastoma NB2a podda-
nych działaniu stresu oksydacyjnego jest 
znacznie bardziej efektywna niż w komór-
kach kontrolnych.

Wiadomo, że szlak sygnałowy ERK1/2-
-Elk-1 jest zaangażowany w ekspresję ge-
nów związanych z proliferacją, m.in. ekspre-
sję c-fos (vicKers i współaut. 2004, deMir i 
kurnaZ 2008), zaś zahamowanie aktywności 
Elk-1, poprzez jego defosforylację, prowadzi 
do uruchomienia procesów związanych z 
różnicowaniem komórek (sharrocKs 2001, 
VanhouTTe i współaut. 2001). Z kolei, szlak 
sygnałowy z udziałem p38 uczestniczy w 
ścieżkach przekazywania sygnału, odpowie-
dzialnych za przeżywalność i śmierć komó-
rek. Zatem CacyBP/SIP, poprzez wiązanie 
i defosforylację kinaz ERK1/2 i p38, może 
regulować ścieżki przekazywania sygnału 
odpowiedzialne za proliferację, różnicowanie, 
przeżywalność bądź śmierć komórek. Ponie-
waż każdy z tych procesów związany jest z 
przebudową cytoszkieletu, można uznać, że 

Ryc. 2. Schemat przedstawiający wpływ CacyBP/SIP i jego ligandów (bezpośredni – linia ciągła i po-
średni – linia przerywana) na organizację cytoszkieletu.
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Białko CacyBP/SIP występuje w różnych komórkach 
i tkankach ssaków, a jego wysoki poziom notowany jest 
w mózgu, śledzionie, grasicy oraz w wielu nowotworach. 
CacyBP/SIP oddziałuje z wieloma białkami efektorowymi, 
w tym z białkami cytoszkieletu: aktyną, tubuliną, tro-
pomiozyną. Wskazuje to, iż CacyBP/SIP bierze udział 
w procesach komórkowych, którym towarzyszą zmiany 
w organizacji cytoszkieletu zarówno w warunkach fizjo-
logicznych jak też w różnych stanach chorobowych. W 
niniejszej pracy przedstawiono charakterystykę oddzia-
ływania CacyBP/SIP z białkami cytoszkieletu oraz rolę 
tych interakcji w różnych procesach komórkowych.
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CACYBP/SIP PROTEIN AND ITS ROLE IN CYTOSKELETON ORGANIZATION

Summary

The CacyBP/SIP protein is present in different mammalian cells and tissues. Its particularly high level is ob-
served in brain, spleen, thymus and in many cancers. CacyBP/SIP interacts with different targets including cy-
toskeletal proteins such as tubulin, actin, tropomyosin. This indicates that CacyBP/SIP is involved in cellular pro-
cesses associated with changes in cytoskeleton organization under physiology and pathology. In the present work 
the characteristics of complexes formed between CacyBP/SIP and cytoskeletal proteins and the role of those interac-
tions are presented.

Key words: CacyBP/SIP; cancers, cytoskeleton, differentiation, proliferation, neurodegeneration, target proteins


