Additional file 6 - Evaluation of prediction method variants on reference and supported

subsets for human, mouse, fly and yeast

The permissive accuracy (PA) and strict accuracy (SA) were calculated for all variants (DISCRETE,
MERGED, COMMON and MAJORITY) for all interactions, and for interactions involving an

integral membrane protein (M).

Human DISCRETE MERGED COMMON MAJORITY
PPI sets PA  SA PA  SA PA  SA PA  SA
PA  SA PA  SA PA  SA PA SA
M) (M) M) (M) M) (M) M) (M)
Reference 064 035 050 027 072 026 062 023 065 040 053 032 068 034 058 0.27
BPscore 084 056 076 046 08 055 079 042 08 057 077 047 08 055 079 043
Interologs 085 058 070 046 084 054 069 042 083 057 067 045 084 056 069 045
DDI 072 046 065 043 075 043 070 042 072 048 066 049 074 045 069 044
PMID 076 046 060 028 076 042 060 027 074 045 056 030 076 043 059 028
Method 074 038 061 029 076 037 063 027 073 041 058 032 075 038 062 029
DB 073 037 053 025 074 035 061 026 071 040 057 030 073 037 059 028
ALL 074 042 061 035 078 038 069 033 074 045 064 040 076 041 067 036
BIO 077 049 067 043 079 045 071 038 077 050 067 045 078 047 070 041
EVI 074 037 055 025 075 034 062 025 071 041 057 030 074 037 061 027
Mouse  DISCRETE MERGED COMMON MAJORITY
PPI sets PA  SA PA  SA PA  SA PA  SA
PA  SA PA  SA PA  SA PA  SA
M) (M) M) (M) M) (M) M) (M)

Reference 069 034 057 023 074 031 064 020 072 036 063 025 073 033 063 022
BPscore 08 056 073 025 08 053 072 019 086 054 071 022 08 054 072 022
Interologs 077 042 060 020 079 041 060 016 078 043 059 020 079 043 060 020

DDl 082 040 075 033 083 036 077 026 082 038 077 029 08 037 077 027
PMID 082 043 081 034 08 040 081 024 082 042 081 031 08 041 081 031
Method 068 037 052 020 071 034 062 019 071 039 062 027 070 036 059 023
DB 078 043 079 046 082 040 082 039 082 044 081 046 082 041 082 042
ALL 077 041 068 030 08 037 073 023 079 041 072 030 079 038 072 0.26
BIO 082 045 072 030 083 042 073 023 082 045 072 027 083 043 073 025
EVI 075 038 071 033 078 03 078 029 077 040 079 037 077 037 077 033




Fly DISCRETE MERGED COMMON MAJORITY
PPI sets PA  SA PA  SA PA  SA PA  SA
PA  SA M) (M) PA  SA M) (M) PA  SA M) (M) PA  SA M) (M)
Reference 057 032 050 022 065 028 061 020 061 038 059 030 062 032 058 023
BPscore 097 065 078 021 098 063 080 020 098 068 079 030 098 064 080 020
Interologs 091  0.64 - - 091 062 - - 091 065 - - 091  0.62 - -
DDI 094 065 089 039 095 062 093 040 094 066 087 040 095 065 093 040
PMID 091 057 076 012 093 051 08 006 092 060 075 017 093 056 085 0.06
Method 089 048 034 - 0.88 041 034 - 0.86 048 034 - 0.88 045 0.34 -
DB 047 027 029 021 056 027 039 028 051 033 038 035 053 029 035 029
ALL 056 032 041 018 065 030 053 021 061 038 052 027 062 033 049 021
BIO 093 060 075 020 095 057 08 021 094 063 084 028 094 060 082 021
EVI 051 028 033 017 060 027 043 020 055 034 042 025 057 030 040 020
Yeast DISCRETE MERGED COMMON MAJORITY
PPI sets PA  SA PA  SA PA  SA PA  SA
PA  SA M) (M) PA  SA M) (M) PA  SA M) (M) PA  SA M) (M)
Reference 060 034 045 023 077 015 058 010 059 036 036 023 067 035 046 023
BPscore 094 069 089 058 095 053 092 050 094 069 091 065 094 065 091 059
Interologs 091 061 100 071 093 060 100 071 093 063 100 071 093 061 100 071
DDI 083 056 084 056 089 051 091 053 08 060 087 060 08 055 090 057
PMID 086 058 084 055 090 050 08 046 089 062 08 055 089 057 086 0.52
Method 081 053 063 035 087 036 068 023 084 055 065 034 084 049 064 031
DB 062 036 043 022 074 019 048 013 060 036 036 020 067 034 042 018
ALL 0.66 040 051 029 077 021 056 017 064 040 044 028 071 039 050 025
BIO 092 066 088 057 094 050 092 050 093 067 090 064 093 062 090 058
EVI 063 037 044 023 075 020 049 014 061 037 037 021 067 035 043 019

ALL: Union of all subsets (BPscore u Interologs w DDI v PMID U Method w DB)
B10: Union of sequence-feature-based subsets (BPscore u Interologs w DDI)

EVI: Union of PPI detection processes based subsets (PMID u Method U DB)

M: Interactions involving an integral membrane protein



