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When carrying out protein sequence analysis, the aim is to find out as much as possible about a query sequence. The first step is to compare the protein sequence against a nonredundant protein sequence database using Blast1 or Fasta2. However, these searches will only reveal which sequence(s) are similar to the query sequence. To get further information about the query protein’s specific   function,   searches   against,   so   called,   secondary   databases   (also   known   as   pattern   or signature databases) are necessary. If a search retruns significant matches, these results will help to assign the query protein to a particular family. If the structure and function of the family are known, searches of the secondary databases offer a fast track into inferring biological function. Examples of these   databases   are   Pfam3,   SMART4  and   PRINTS5.  These   analyse  the   primary   databases  data differently and the results contain different information. By uniting these secondary databases, the InterPro consortium was born (table 1).  InterPro6  (http://www.ebi.ac.uk/interpro)   is   a   searchable   database   providing information   on   protein   function   and   annotation.   InterPro   entries   are   grouped   based   on   protein signatures   or   'm ethods'.  These   groups   represent   superfamilies,   families   or   subfamilies   of sequences.  InterProScan7  is a tool that can be used to search InterPro with query sequences. It combines the protein function recognition methods of the member databases of InterPro into one resource   (the   methods   and   their   databases   are   shown   in   the   table   1).   A   number   of   search applications are launched, each against a specific member database and return a list of hits to that database. These results are merged and returned to the user as a list of matches to InterPro.  Input Sequences : InterProScan   is   available   at   the   EBI   through   a   web   interface (http:www.ebi.ac.uk/InterProScan)   where   the   user   can   paste   their   own   sequence(s)   or   upload   a sequence file. Input sequences can be nucleotide (interactive only), in which case the user chooses a translation code table and a minimum ORF size for translated proteins. It is also possible to submit InterProScan jobs via email to [email protected].  Output Results :  The results of each application (table 1) are parsed to produce a merged file in raw format (tab delimited). A converter is then used to produce the results in XML format which can be easily parsed or reused later. HTML output (graphical and table view) is produced on the fly by parsing   the   XML   file.   The   graphical   view   (Fig   1)   provides   a   cartoon   that   represents   domain locations on each sequence and their corresponding accession number in the member database. This view also provides links to the InterPro database and the SRS12 indexed version of it. The table view



(Fig   2)   provides   information   about   InterPro   entries:   the   parentchildren   relationship;   GO classification; and the location, evalue and status of each match shown in the graphical view. A free downloadable Perl standalone version (3.3) is currently available from the EBI for   users   who   would   like   to   install   and   run   their   own   installation.  This   standalone   version transparently supports the use of various queuing systems (such as LSF, OpenPBS and SGE). (ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/databases/interpro/iprscan) – Perl core package containing all the scripts and modules to run InterProScan. – Data package which contains all the data needed by each application to run. – Binary   package   precompiled   for   6   different   platforms   (Linux,   OSF1,   AIX,   Sun,   IRIX   and MacOSX).  A new version of InterProScan is currently being rewritten from scratch. It removes  the  use of gmake and is more flexible (configurable). It also allows user to utilise several queuing systems.



Fig 1 : Graphical view of an InterProScan result.



Fig 2 : Table view of an InterProScan result. Database
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SUPERFAMILY(SCOP) Hmmpfam Table 1 : Database members and their applications.
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