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Sireviruses – What was known 

One of three Copia genera  

Havecker et al. 2004 – Genome Biology 

Plant‐specific and young genus  

PutaCve retroviral properCes  

Few publicaCons on Sireviruses  

Scarce reference on the Sirevirus origin 
of some elements 

 

Difficulty in assigning LTR‐RTNs into genera, 
research at this classificaCon level is missing 

 



GAG‐POL  ?  ? ? 

GAG‐POL  ENV 

 AATTGTTCATCAAAAATCTTAGTTTTGTCATCATCAAAA ATTG AGGGGGAG Lotus2 TTTTGATGATTACAAGTTAACCTTTTGATATGAACAATT 36bp 

 TAACCACAAGGTTTGTCATCATCAAAA ATTG AGGGGGAG Vitis TTTTGATGATAACAAACCGTGGTTA 26bp 

AAATACTATTGTTTGTCATCATCAAAA ATTG AGGGGGAG Medicago TTTTGATGATAACAAGGTATTAAAAATT 37bp 

 GTTTGTCATCATCAAAA A- TG AGGGGGAA ToRTL-1 TTTTGATGATTTGACAAAC 10bp 

AATGTGCTTTGTCATCATAAAAA ATTG ATGGGGAG Citrus TTTTGATGATAACAAACCACATGTT 26bp 

ATCCCGATACAGGTTTGCCATTATCAAAA ATTG AGGGGGAA Tnd-1 TTTTGATAAATGCCAAACCAACGAGGAT 44bp 

TTGTCATCAATTACCAAAA ATTG AGGGGGAG Osr10 TTTTGGTAATTAATGACAA 24bp 

GTTGTCATCAATTACCAAAA ATTG AGGGGGAG HOPIE TTTTGGTAATTAATGACAAC 27bp 

 TGATCTATATGTTGTCATCAATTACCAAAA ATTG AGGGGGAG Barbara TTTTGGTAATTCATAACAACATATAGCTCA 23bp 

AGCTCTAATTTGGTTGTCATCAATCACCAAAA ATTG AGGGGGAG Sorghum TTTTGGCGTTGATGACCACCGAATTAGGGAACT 25bp 

CTATGTATATGTTGTCATCAACTACCAAAA ATTG AGGGGGAG Usier TTTTGGTGTTAATGACAACACATACATAG 26bp 

TCTAATCGTATTGTCATCAATCACCAAAA ATTG AGGGGGAG Osr9 TTTTGGTGATTAATTACAATGCGATTAGA 24bp 

CGGTATTGTCATCAATCCACCAAAA ATTG AGGGGGAG Inga TTTTGGTGATTGATGACAGTACCG 26bp 

TTTGTGTTGGCATCAATCACCAAAA ATTG AGGGGGAG PREM-2 TTTTGGTGGTTGAATTGCCCAACACAAA 35bp 

TTTATGTTGTGTTGGCATAAATCACCAAAA ATTG AGGGGGAG OPIE-2 TTTTGGTGATTGAGTGCAAACACAAGTGCTTAAA 34bp 

ACTTAACCTAATTGTCATCAACCACCAAAA ATTG AGGGGGAG Maximus TTTTGGTGGTTTGAAGACTTATAGGTTAAGT 26bp 

TTTTTGCTTGGGATTGTCAATGTTCCCATCA ATTG AGGGGGAG Osr7 TGATGGGAAATTGACAAGTACCGGAAGTGCAAGAA 29bp 

 TGTCTAAGTATGTTTTAGACAAAATTTGCCAA ATTG AGGGGGAG SIRE1-1 TTGGCTAAAATTTTGTTAAAACATAAGCACTTAGACA 31bp 

mulCple PPT signature 
inverted repeat 

primer binding site 
integrase signal 

The unique genome structure of Sireviruses  

Bousios et al. 2010 – BMC Genomics 



GAG‐POL  ENV 

Novel type of repeated mo=f with modular organiza=on 

repeated moCf  TATA box  CpG island 

ExcepConally high copy number  

Dyad symmetry  

Core CGG‐CCG signature  

Form CpG islands  

Upstream of a conserved promoter in the 
typical regulatory locus of LTR‐RTNs 

 

Surprisingly, also upstream of the ENV  

Bousios et al. 2010 – BMC Genomics 



GAG‐POL  ENV 

at the sequence level… 



Sireviruses – What we know now 

GAG‐POL  ENV 

Ancient genus with vastly divergent members  

Short highly conserved moCfs in key non‐coding domains that are criCcal 
for the life cycle of LTR‐RTNs 

 

Astonishing conservaCon – hosts diverged 140‐150 mya  

Only LTR‐RTN genus with such an intriguing genome structure  



The MASiVE algorithm 
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Sirevirus infiltra=on paLerns in maize 

Baucom et al. 2009 – Plos GeneCcs  Bousios et al. 2011 – The Plant Journal 

Schnable et al. 2009 – Science 



Sirevirus phylogene=c diversity in maize 

 
 
 
 

PhylogeneCc tree of maize Sireviruses 
based on the RT gene 

 
Bousios et al. 2011 – The Plant Journal 



Temporal ac=vity of Sireviruses in the maize genome 

Bousios et al. 2011 – The Plant Journal 



Sireviruses integra=on biases in the maize genome 

within and near genes… 

for a palindromic sequence moCf…  Bousios et al. 2011 – The Plant Journal 



Sirevirus LTRs are methyla=on and recombina=on hotspots 

EpigeneCc modificaCon profiles of Sirevirus 
genomes 

 

LTR indels length (bp) distribuCon  

Indels topology on the Sirevirus LTRs  

GAG‐POL  ENV 

Bousios et al. 2011 – The Plant Journal 



The turbulent life of Sireviruses in the maize genome 

21% of the genome – 90% of the Copia complement  

Intense amplificaCon period the past 600,000 years  

Plethora of families with different life and genome characterisCcs  

Colonize gene‐rich areas, mediaCng gene diversificaCon and the formaCon of 
gene islands 

 

Sirevirus LTRs may be the epicenter of interacCons with the host control system  



MASiVEdb: the Sirevirus Plant Retrotransposon Database 

http://bat.infspire.org/databases/masivedb/ 



Sireviruses dynamics in other angiosperm genomes 
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Zea mays  Glycine max 



Thank you for your attention… 


