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B Problématique du projet

L'infection phagique de Lactococcus lactis est un probleme
économique majeur qui perturbe la fabrication de produits
laitiers fermentés, un phénomene récurrent dans
I'industrie laitiere. Cependant, aucune vue d'ensemble
moléculaire de la queue non contractile des phages n'est
documentée, en dépit leur I'abondance et de I'impact
économique de l'infaction des bactéries Gram+. Nous
avons donc choisi trois phages (SPP1, TP901-1 et p2) avec
des tiges/plaques basales suffisemment diverses pour
échantillonner la famille. Notre objectif fut d'analyser la
structure et la fonction de leur queue et d'obtenir (i) les
structures 3D individuelles des composants des tiges/
plagues-basales, (ii) la structure de complexes entre ces
composants et (iii) les reconstructions de sous-structures
de la queue par microscopie électronique ou par rayons-X.
Nous avons caractérisé le réseau d'interactions protéiques
nécessaires a l'assemblage de la tige du phage, et les
réarrangements moléculaires de |'appareil d'adsorption
déclenchés par l'interaction avec le récepteur
saccharidique ou protéique, et dont le signal aboutit a
I'expulsion du génome de la capside virale.

[ Structure de la baseplate du phage p2

Structure aux rayons X de la baseplate du phage lactococcal p2 en forme non
activée (A,B). Cet ensemble de 1.1 MDa est un des plus gros complexes de
structure connue. En présencede Ca2+, un changement conformationel active
la baseplate et ouvre la voie a I’éjection de I’ADN viral (Ref. 4)

[ Structure de la baseplate du phage TP901

Structure cristalline de la baseplate du phage TP901-1. Cet ensemble de
1.7 MDa n’a pas besoin d’activation ni de Ca2+.

[l Conclusions et acquis du projet

Nous avons déterminé les structures 3D du «tail-tip» du
phage SPP1 (1,12) et des baseplates des phages p2 et
TP901-1 par diffraction aux rayons X (et par microscopie
électronique (EM)) (4,6). Ces deux organelles (1,2 et 1,7 MDa)
comportent 18 et 54 sites de liaison aux sucres,
respectivement. La baseplate du phage p2 change de
conformation en présence de Ca2+, un cation strictement
nécessaire a l'infection. La connaissance structurale des
composants des baseplates a révélé que certains possedent
des structures conservées (14). En particulier, une protéine
commune aux phages infectant les bactéries gram+ forme
une plateforme centrale de la baseplate. En outre, certaines
caractéristiques structurales sont partagées avec d'autres
phages (Myoviridae) ou méme avec le systeme de sécrétion de
type VI.
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