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Background
Today large scale genome sequencing technologies are uncovering an increasing amount of new genes and proteins, which remain uncharacterized. Experimental procedures for protein function prediction are low throughput by nature and thus can't be used to keep up with the rate at which new proteins are discovered. On the other hand, proteins are the prominent stakeholders in almost all biological processes, and therefore the need to precisely know their functions for a better understanding of the underlying biological mechanism is inevitable. The challenge of annotating uncharacterized proteins in functional genomics and biology in general motivates the use of computational techniques well orchestrated to accurately predict their functions.

Methods
We propose a computational flow for the functional annotation of a protein able to assign the most probable functions to a protein by aggregating heterogeneous information. Considered information include: protein motifs, protein sequence similarity, and protein homology data gathered from interacting proteins, combined with data from highly similar non-interacting proteins (hereinafter called Similactors). Moreover, to increase the predictive power of our model we also compute and integrate term specific relationships among functional terms based on Gene Ontology (GO).

Results
We tested our method on Saccharomyces Cerevisiae and Homo sapiens species proteins. The aggregation of different structural and functional evidence with GO relationships outperforms, in terms of precision and accuracy of prediction than the other methods reported in literature. The predicted precision and accuracy is 100% for more than half of the input set for both species; overall, we obtained 85.38% precision and 81.95% accuracy for Homo sapiens and 79.73% precision and 80.06% accuracy for Saccharomyces Cerevisiae species proteins.
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					simulazione ASN

					
				

				
					Il report seguente simula gli indicatori relativi alla propria produzione scientifica in relazione alle soglie ASN 2023-2025 del proprio SC/SSD. Si ricorda che il superamento dei valori soglia (almeno 2 su 3) è requisito necessario ma non sufficiente al conseguimento dell'abilitazione.
La simulazione si basa sui dati IRIS e sugli indicatori bibliometrici alla data indicata e non tiene conto di eventuali periodi di congedo obbligatorio, che in sede di domanda ASN danno diritto a incrementi percentuali dei valori. La simulazione può differire dall'esito di un’eventuale domanda ASN sia per errori di catalogazione e/o dati mancanti in IRIS, sia per la variabilità dei dati bibliometrici nel tempo. Si consideri che Anvur calcola i valori degli indicatori all'ultima data utile per la presentazione delle domande.

La presente simulazione è stata realizzata sulla base delle specifiche raccolte sul tavolo ER del Focus Group IRIS coordinato dall’Università di Modena e Reggio Emilia e delle regole riportate nel DM 589/2018 e allegata Tabella A. Cineca, l’Università di Modena e Reggio Emilia e il Focus Group IRIS non si assumono alcuna responsabilità in merito all’uso che il diretto interessato o terzi faranno della simulazione. Si specifica inoltre che la simulazione contiene calcoli effettuati con dati e algoritmi di pubblico dominio e deve quindi essere considerata come un mero ausilio al calcolo svolgibile manualmente o con strumenti equivalenti.
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