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Les xylanases catalysent I'hydrolyse du xylane, une source de carbone trés abondante a fort potentiel
commercial. Les efforts confinus consacrés a 'amélioration catalylique de ces enzymes ont éte limités par
le peu de connaissances de leurs propnétés moléculaires. Des études cristallographiques et de
simulations de dynamigue moléculaire ont suggéré que certaines xylanases GH11 comptent sur un
mécanisme d'ouverture-fermeture du site actif pour remplir leur fonction catalyique, wia une boucle
conservee appelée 4 pouce ». Cependant, ces résuliats ne fournissent pas d'informations dynamiques sur
léchelle de temps de la catalyse, c'est-a-dire de la microseconde a la milliseconde. Dans cette étude,
nous avons utilisé une combinaison d'expénences de dispersion de relaxation “N-CPMG, de mutagenése
dingée et de tirage RMN pour étudier les mouvements de |a xylanase B2 de Strepfomyces lividans et son
mutant non-fonctionnel (EBTA) a l'échelle de temps de la catalyse. Dans la forme libre, les résidus
dynamiques sont essentiellement regroupés dans les € doigts » et le sillon catalyfigue. Un modéle
bioinformatique de dynamique moléculaire suggére que le @ pouce » et les ¢ doigts » initient un
mouvement dans la direction opposée lors de la liaison des ligands, permettant a l'enzyme d'ouvnr et de
fermer son site de liaison. Ce mouvement nécessite la confribution de Thr120, un résidu situé & la base du
& pouce », qui agit comme une chamiére. Ces résultats fournissent une preuve expénimentale qui valide le
mécanisme d'ouverture-fermeture précédemment postulé et offrent de nouvelles perspectives sur le
mécanisme catalytigue des xylanases GH11.



