
I sistemi Sec Indipendenti 

Type VI



• è ubiquitaria nei procarioti è presente nei batteri Gram+, 
Gram- ed Archea

• Non coinvolge il sitema SEC 

• è coinvolta nella secrezione di tossine ( emolisina), di 
proteasi e peptidi specifici

• Le proteine contengono segnali di secrezioni C-terminali

• nei Gram- compiono la traslocazione attraverso le 2 
membrane in una sola fase

• nei Gram+ vi è una versione modificata del sistema di tipo 
I dei Gram- (70 sistemi in Bacillus)

Tipo I o via di secrezione ABC



Sistema di Tipo I e Sistema di Tipo III: due sistemi Sec indipendenti.

La proteina da 
esportare :
•non ha la 
classica 
sequenza 
segnale,

•non utilizza il 
sistema Sec 

•non passa nello 
spazio 
periplasmatico



Tipo I  

Sec Ind.

Tipo II
Sec Dip. 

a confronto



Sistema di esportazione di Tipo I 



Tipo I: il sistema emolisina



Presenza di ABC protein in ogni sistema



Secrezione delle proteine in una singola tappa
Sec indipendenti 

Protein secretion by the 1-step mechanism. The hemolysin system, a Type 1 secretion system, consists 

of the ABC transporter HlyB, the adaptor protein HlyD, and the outer membrane component TolC 

(left). The Ti-plasmid is a Type 4 secretion system of Agrobacterium tumefaciens (middle). Type3 

Secretion System adopted by many pathogenic bacteria  and Type VI .

Tipo I Tipo IV Tipo III 

Tipo VI



Organizzazione 
sistema di secrezione 
di Tipo III: 
un sistema in grado 
di iniettare proteine 
dal batterio 
direttamente nella 
cellula bersaglio



Sistema di secrezione di Tipo III

• Non coinvolge il sistema Sec per attraversare I.M.

• Permette di inoculare fattori di virulenza direttamente in 
cellule animali o vegetali 

• Dotati di una struttura complessa a siringa

• Hanno omologia strutturale con alcuni componenti del flagello

•Trasportano proteine che costituiscono l’apparato stesso e 
proteine di regolazione del processo di secrezione stesso

•Presenti in batteri patogeni quali Shigella, Salmonella, Yersinia 



Da un punto di vista strutturale il sistema di secrezione di tipo III mostra 
delle omologie con il flagello  



Il sistema di esportazione di tipo III



Il sistema di esportazione di Tipo III di Yersinia : 
elevata omologia con il TSS di Shigella



Sintesi del T3SS e formazione del poro con la membrana 
eucariotica per il rilascio degli effettori nel citoplasma della 
cellual ospite



Il sistema di esportazione di tipo III viene attivato dal 
contatto della cellula batterica con la cellula bersaglio

Le proteine Mxi e 
Spa formano la 
struttura 
transmembranaria 
del sistema di 
esportazone

IpaB ed IpaC si 
inseriscono nella 
membrana della 
cellula bersaglio



L’iniezione di IpaA nel citoplasma della cellula ospite altera 

profondamente il citoschelestro della cellula ospite 



Diffusione del sistema di tipo III in batteri patogeni per piante o animali 



Ruolo del sistema di esportazione di Tipo IV in vari processi cellulari 

Coniugazione

Trasformazione

Traslocazione 
di proteine in 
celllule 
eucariotiche



Il sistema di esportazione di tipo IV

Evolutivamente legato al sistema di coniugazione

Costituito da un canale di traslocazione  e da un 
adesina ( o filamento) di superficie

Mediano il trasferimento di DNA o proteine tra 
cellule batteriche o a cellule di funghi,piante o 
animali 



Considerando che durante la coniugazione assieme al 
trasferimento di DNA vengono trasferite proteine 
quali la relaxasi  si può pensare che il sistema di T4S 
sia ancestralmente un sistema di traslocazione di 
fattori proteici e che incidentalmente il DNA venga 
trasportato all’interno di un complesso nucleoproteico.

Vi sono quindi T4S che trasportano
• DNA e proteine 
• solo proteine



- da 3  ATPasi citoplasmatiche forniscono 
l’energia  (B11-B4 -D4)

- da 2 proteine della IM che partecipano alla 
biosintesi dell’apparato (B6-B8)

- da un canale di di secrezione (B10-B9-B7) 
che attraversa le 2 membrane(  IM+OM nei 
Gram-) attraverso il quale passano i substrati

 - da un sottile pilo o adesina che serve per il 
contatto con la cellula bersaglio costituito da 
una pilina maggiore e una minore

- da transglicosilasi responsabili 
dell’inserimento nel peptidoglicano

Il sistema di tipo IV di Agrobacterium tumefaciens 
utilizzato come modello (11 proteine VirB e VirD4) : 





ATP

a. Assemblaggio del poro

Biosintesi del sistema di tipo IV



Il sistema di tipo VI nasce 
dall’osservazione che in 
diversi batteri  sono 
presenti dei gruppi di  15 
geni, due dei quali 
codificano funzioni simili a 
quelli presenti nel T4SS 
mentre altri geni VgrG e 
Hcp sono stati riconosciuti 
come omologhi delle 
proteine fagiche gp27/gp5 
e gp19.
Le proteine gp sono dei 
componenti centrali della 
coda batteriofagica nel 
fago T4
La proteina Gp19 è il 
componente fondamentale 
della coda del fago e 
mostra omologia 
strutturale con la proteina 
Hcp.



Un Nuovo sistema  di secrezione sec indipendente: Il sistema di Tipo VI 

Utilizzato prevalentemente nelle interazioni tra batteri antagonismo competitivo
……ovvero come eliminare i vicini 
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