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Les enzymes “Lytiques Polysaccharides MonoOxygénases” (LPMO) sont des enzymes
largement répandues, avec un atome de cuivre dans le site actif, et qui, dans la nature,
stimulent la conversion des biopolymeres (par exemple la cellulose ou la chitine) [1]. IFPEN et
INRAE travaillent depuis plusieurs années d’une part a une meilleure compréhension de ces
enzymes [2, 3] et d’autre part sur les cellulases produites par le champignon T. reesei, dans la
perspective de leur emploi pour des procédés industriels biosourcés.

Des champignons possédant jusqu'a 60 genes codant pour des LPMO AA9

Un travail doctoral [4] porté par les deux instituts et avec le soutien du projet ANR SNOEBORD a
étudié une sous-famille de LPMO possédant des propriétés atypiques et jusqu’alors inconnues
[5]. En effet, certains Polyporales, champignons qui dégradent le bois (pourriture blanche), peuvent
posséder jusqu'a 60 génesl codant pour des LPMO appartenant a la famille des LPMO AA92.
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Pourtant, la pertinence fonctionnelle d’une telle redondance reste a découvrir. Des études
transcriptomiques comparatives antérieures de six champignons Polyporales cultivés sur des
substrats cellulosiques avaient montré la surexpression de nombreux genes codant pour des AA9,
dont certaines détenant un domaine C-terminal3 de fonction inconnue « X282 » (figure 1).

1 Géne dont la traduction conduit & la formation d'une protéine

2 AAD Enzymes classées comme ayant une Activité Auxiliaire (AA) de la sous-famille n°9 selon la
nomenclature de référence

3 Les enzymes sont des enchainements acides aminés liés par une liaison peptique. Le premier acide
aminé de I'enzyme posséede donc une amine libre nommée N-terminal et le dernier une fonction acide
carboxyligue libre, nommée C-terminal
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Figure 1 : Modéle structural tridimensionnel de la LPMO PcoAA9 avec son domaine X282
(cyan) et le motif de 9 résidus (orange)

Une sous-famille de LPMO AA9 se révele avoir d’étranges affinités avec le
phosphate

Sur la base des prédictions structurelles et d’analyses phylogénétiques?, nous avons sélectionné et
caractérisé six LPMO AA9-X282 avec différents domaines et des caractéristiques atypiques. De
maniére inattendue, apres avoir examiné un large éventail de conditions, ces AA9-X282 n’ont montré
que de faibles propriétés de liaison a la cellulose et une activité oxydative cellulolytique faible, voire
nulle. L’analyse protéomique a ensuite révélé la présence de multiples résidus phosphorylés a
la surface de ces LPMO AA9-X282, y compris un résidu conservé a c6té du site de cuivre. Des
analyses plus approfondies portant sur une extension C-terminale riche en glycine a 9 résidus ont
alors suggeéré gu'elle pourrait posséder des propriétés de liaison au phosphate.
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4 Une analyse phylogénétique permet de comparer les séquences ADN de génes issue d’une méme
famille.

Des enzymes LPMO AA9 qui ont plus d’un tour dans leur sac

Les résultats de ce travail remettent partiellement en question l'implication des enzymes LPMO AA9
dans la dégradation des parois cellulaires végétales et ouvrent de nouvelles pistes pour expliquer la
divergence de fonction de certains membres d’enzymes LPMO de la famille des AA9 fongiques.
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