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Funzione

TALE: Transcription Activator-Like Effector, TALE possono legare e
regolare in modo specifico alcuni geni nelle piante durante la patogenesi.
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TALE: Struttura Proteica

Translocation 34-aa repeat modules NLS AD NG =T
HD=C
NI =A
NN=GorA

LTPEQVVAIASNGGGKQALETVQRLLPVLCQAHG

Caratteristiche Principali:
- Regione Amminoterminale: dominio di traslocazione
- Regione centrale composta da tandem repeat di 34 aa (monomeri)

- RVD (repeat variable diresidues): in ogni monomero gli aa nelle
posizioni 12 e 13 mediano il riconoscimento di uno specifico

nucleotide

- Regione carbossiterminale: NLS (nuclear localization signal) +
* dominio effettore



Struttura Proteica
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INTERAZIONE TALE-DNA
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L’aminoacido in posizione
12 stabilizza il loop
interagendo con l'alfa-elica
minore (alanina in
posizione 8).

L'interazione TALE/DNA
avviene ad esclusivo carico
dell’'aminoacido in posizione
13 che interagisce
direttamente con il
nucleotide formando legami
idrogeno. ============----



/FEPs Versus TALEs




/FPs Versus TALEs

/ZFPs

ATGGGCTATCTCAAGTA
TACCCGATAGAGTTCAT‘

Monomero: 28-30 aa
Target: NNN

Totale per il
riconoscimento di 15

nucleotidi: 150 aa
Design complicato: non esistono
ZFP specifiche per tutte le triplette

Tecnologla brevettata: S»”ﬂﬁm)
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GCTATCTCAAGTA
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Monomero: 34 aa
Target: N

Totale per il riconoscimento
di 15 nucleotidi: 510 aa

Design semplice: il nucleotide
prima della sequenza target
riconosciuta deve essere una
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Metodo di assemblaggio
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Target Sequence
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TALE monomer

templates

1. Amplificazione monomeri con primer modificati
2. Selezione prodotti PCR in base alla sequenza target

3. Golden Gate: restrizione e ligazione simultanea

4. Amplificazione esameri con primers Hex-F e Hex-R
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Stage 4 | Procedure Steps 18-25




5. Golden Gate: Restrizione e ligazione con esameri successivi

Stage 5 | Procedure Steps 26-28
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6. Ligazione nel vettore finale
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DNA Binding Domain Nuclease
TCTATTCACTGACC )

TALEN: TALE-Nuclease 3Nl '-
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SOX2 locus
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TALE-TF: TALE-Transcriprion Factor

DNA Binding Domain Activator
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