
I flagelli

I flagelli si possono considerare come delle nanomacchine in grado di 
autoassemblarsi e permettono il movimento del batterio nel proprio 
ambiente. 
I flagelli dei batteri Gram+ e Gram- sono essenzialmente identici ad 
eccezione del fatto che si estendono oltre la M.E.
I flagelli negli Archea hanno un diverso meccanismo di secrezione della 
flagellina che subisce anche una serie di modificazioni post traduzionali



Cellula batterica con 
flagelli peritrichi:
E.coli , Salmonella







Monotrichi e 
peritrichi: 
differenze nel 
movimento





La struttura del flagello ( EM)





Da un punto di vista 
funzionale possiamo 
suddividere il flagello in 

* Motore
* Propulsore
* Giunto che unisce questi 
due elementi 

Il motore o corpo basale include
• un rotore e uno statore entrambi inseriti nella membrana 
citoplasmatica ,
• un bastone che agisce da albero motore e si estende dal rotore 
attraverso il peptidoglicano fino alla M.E. e
•una boccola che si assembla attorno alla parte finale del bastone per 

formare un poro nella M.E.



Il propulsore
è un filamento lungo ad elica composto da circa 20.000 subunità di 
una singola proteina che è avvolta da una impalcatura che permette 
il ripiegamento ed il posizionamento corretto delle varie subunità. 
Le subunità di flagellina sono assemblate ed esportate tramite la 
cavità del flagello che assomiglia ad un sistema di esportazione di 
tipo III ad eccezione degli anelli P ed L che utilizzano il sistema 
Sec.

Il giunto o uncino
è una struttura flessibile permette l’articolazione tra flagello e 
motore. E’ costituito da circa 120 copie di una medesima proteina  
ed è assemblato come il filamento.



Tutti i componenti del flagello 
che sono localizzati al di fuori 
del citoplasma sono esportati 
tramite uno specifico sistema 
di secrezione flagellare simile 
al sistema di tipo III ad 
eccezione degli anelli P ed L 
che utilizzano il sistema Sec. 

Il processo di secrezione è 
dipendente dalla PMF: il 
complesso citoplasmatico con 
funzione ATPasica serve per 
acellerare il processo.

La forza PMF serve sia per la 
secrezione che per il 
movimento del flagello 



Il processo di esportazione richiede almeno 11 
componenti 7 dei quali sono proteine di membrana e sono 
localizzate all’interno del corpo basale.

Altre 3 proteine sono componenti del citoplasma 
(solubili):

* ATPase che controlla l’esportazione
* un regolatore negativo dell’ATPase e
* un chaperone per la secrezione dei componenti del 
flagello.

La forza PMF è richiesta sia per il processo di 
esportazione che per il movimento mentre l’idrolisi della 
ATP è richiesta per l’avvio del processo di esportazione 
dei componenti del flagello.



Struttura 
del flagello

• Corpo basale localizzato 
tra citoplasma e membrana 
esterna.Le proteine Mot 
funzionano da motore 
flagellare mentre le 
proteine Fli come 
invertitore

• Uncino unità ripetute di 
una stessa proteina

• Filamento unità ripetute 
di flagellina



Modello a turbina protonica

I protoni scorrendo attraverso la proteine MOT 
possono esercitare forza elettrostatica sugli anelli C e 
MS provocando rotazione del  rotore. 



La biosintesi del flagello procede dalle strutture più interne alla 

cellula verso le più esterne …

I
II

III

I geni coinvolti in questo processo sono molti e sono stati suddivisi in 

tre gruppi (I, II e III)



La sintesi inizia con l’assemblaggio dell’anello MS/C 
localizzato nella membrana citoplasmatica seguito dalla 
formazione degli altri anelli, dell’uncino e del 
cappuccio.

La flagellina scivola all’interno dell’uncino per formare 
il filamento 

Le proteine cap guidano la flagellina assicurando un 
corretto assemblaggio del flagello.



Il flagello ha una crescita apicale a differenza del pilo. 
Le subunità di flagellina vengono man mano inserite nel 

flagello in forma elicoidale



Flagello e sistema di esportazione di tipo III , un ‘origine 
evolutiva comune: struttura dell’iniettosoma





La biosintesi del flagello procede dalle strutture più interne alla 

cellula verso le più esterne …

I
II

III

I geni coinvolti in questo processo sono molti e sono stati suddivisi in 

tre gruppi (I, II e III)



Il primo gruppo di geni (detti geni precoci) codifica 
soprattutto i geni regolatori (flhC flhD) che sono 
responsabili dell’attivazione trascrizionale dei geni 

intermedi

Il gruppo di geni intermedi è costituito 
principalmente da geni per le proteine strutturali 
del corpo basale e dell’uncino. Inoltre tra questi 
geni troviamo anche il gene fliA e flgM responsabili 
del controllo trascrizionale dei geni tardivi

I geni tardivi codificano le proteine strutturali del 
filamento flagellare, del cappuccio e i geni per la 
chemiotassi

Questo processo è controllato sia a livello trascrizionale 
che post trascrizionale ……



cAMP/CAP

Regolatori positivi
flhDC(FlhD4C2)

fliA
s28

flgM
anti s28

Geni per la sintesi
•corpo basale
•Uncino(HBB)
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Geni tardivi

+ -

•operone hap •geni per la chemiotassi

•geni per la flagellina

Geni intermedi

s70



+
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Attivazione dei geni per la sintesi del flagello 

In risposta a segnali ambientali ed in presenza di CAP-cAMP i geni 
per il complesso regolatore FlhD4C2 vengono attivati 



I geni fliA e flgM codificano rispettivamente un 
fattore s(s28) e il suo anti-s. Queste due proteine 
vengono sintetizzate contemporaneamente e, quindi s28

non è subito attiva.

La sua attivazione richiede la eliminazione dal 
citoplasma cellulare dell’anti-s

Questa avviene solamente quando l’uncino è 
completato …… 





Il corpo basale del flagello si comporta come un 
sistema di secrezione di tipo III . Esso infatti 
trasporta tutte le proteine strutturali necessarie 

per l’assemblaggio del flagello.

Quando viene terminato l’uncino, il sistema di 
secrezione inizia a trasferire all’esterno della 
cellula il fattore FlgM, liberando il fattore s28 e 
permettendo la trascrizione dei geni del gruppo III 
che porteranno al completamento della struttura 

del flagello.



Struttura e regolazione del flagello 



In caso di errore nella sintesi dell’uncino il fattore Sigma 28 rimarrà 
inattivo perché legato dall’antisigma 28 che non sarà esportato e non 
avverrà di conseguenza la trascrizione dei geni di classe III inclusi 
quelli per la flagellina

La cascata di regolazione positiva nella sintesi del flagello



Il fattore s28 :attivazione e disattivazione 



Nel  processo di regolazione interviene un 
‘altra proteina FliT che è in grado di 
inibire :
-sia l’attivazione mediata dal complesso 
FlhD4C2

-sia l’autoinibizione di FlhD4C2 facendo 
cosi ripartire la sintesi del flagello.

-FliT è inibita da una proteina FliD una 
proteina strutturale che costituisce il 
cappuccio del filamento.

Un altro regolatore FliT 



Figure 1 
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FliD è il cappuccio 
del filamento : 
quando si trova nel 
citoplasma lega FliT 
rendendola inattiva  
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Quando la sintesi del HBB (Uncino –Corpo basale) è completata si ha un duplice 
cambio di specificità perché vengono esportati 
sia FlgM (anti-s28)  che FliD, l’inibitore di FliT.

A questo punto FliT inibisce la sintesi dei geni FlhDC- regolati ed elimina 
l’autoinibizione del complesso FlhDC sul proprio promotore in modo che 
il ciclo di regolazione possa ripartire dall’inizio.

HBB Completato
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Variazione di fase in 
Salmonella (classico 
esempio di ricombinazione 
sito-specifica) 

Fase 2: il promotore dell’operone che codifica sia la flagellina H2 (h2)  
che il repressore della flagellina H1 (rh1)  è nell’orientamento corretto 
per la trascrizione. Il repressore di H1 blocca la trascrizione della fase 1 
e viene espressa la flagellina H2

Fase 1: il repressore della flagellina di fase 1  ( rH1) non viene prodotto 
in quanto il promotore dell’operone che codifica sia la flagellina H2 che il 
repressore di h1 è nell’orientamento inverso

Hin è un invertasi sito specifica 
che determina un’inversione del 
frammento contenente il gene 
hin e il promotore  di h2-rh1. La 
proteina Fis coadiuvina Hin 
nell’inversione



Legenda diapositiva 11 



Legenda diapositiva 25 



G. Dehò, E. Galli, Biologia dei microrganismi - Terza edizione, 2018     978-88-08-18623-2


