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WEITERFUHRENDER KURS

Webinar-Schulung

Hinweis: Dies ist ein weiterfihrendes Kursmodul und es wird angenommen, dass Teilnehmer bereits
am ST.26-Grundlagenkurs (Basics) teilgenommen haben.

Den ST.26-Grundlagenkurs finden Sie unter
https://lwww.wipo.int/meetings/en/details.jsp?meeting id=62848



Die heutigen Themen

Haufig verwendete Merkmalschlissel und Qualifier
Formate fur Merkmallagen

Formate fur Qualifier-Werte und nicht-englischsprachige
Qualifier-Werte

Sonderfalle - Uracil in DNA bzw. Thymin in RNA,;
DNA/RNA-Hybridmolekle

Nukleotidanaloga, D-Aminosauren und verzweigte
Sequenzen

Sequenzvarianten
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Haufig verwendete
Merkmalschlussel und
Qualifier
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Merkmalschlissel und Qualifier

Merkmalschlissel konnen verwendet werden, um einen oder mehrere Reste einer
durch die Lage identifizierte Sequenz naher zu beschreiben
- MerkmalschlUssel fur Nukleotidsequenzen sind in Anhang |, Abschnitt 5,
aufgefuhrt
- Merkmalschliussel fur Nukleotidsequenzen sind in Kleinbuchstaben angegeben;
z.B. "misc_binding"
- Merkmalschliussel fur Aminoséauresequenzen sind in Anhang I, Abschnitt 7,
aufgefuhrt
- Merkmalschlissel fur Aminoséauresequenzen sind in GrofRbuchstaben angegeben,;
z.B. "REGION"

Quialifier kdbnnen zur ndheren Beschreibung von Merkmalen verwendet werden
- Qualifier fur Nukleotidsequenzen sind in Anhang |, Abschnitt 6, aufgefihrt
- Qualifier fur Nukleotidsequenzen sind in Kleinbuchstaben angegeben; z.B. "allele"
- Qualifier fir Aminoséauresequenzen sind in Anhang |, Abschnitt 8, aufgefiihrt

- Qualifier fir Aminoséuresequenzen sind in Grol3buchstaben angegeben; z.B.

"NOTE"
WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

<SequenceData sequencelDNumber="17">
- <INSDSeq>
<INSDSeq_length>7</INSDSeq_length>
<INSDSeq _moltype>AA</INSDSeq_moltype>
<INSDSeq_division>PAT</INSDSeq_division>
- <INSDSeq_feature-table>
- <INSDFeature>
<INSDFeature_key>SOURCE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>1..7</INSDFeature_location>
- <INSDFeature quals>
- <INSDQualifier>
<INSDQualifier name>0ORGANISM</INSDQualifier _name>
<INSDQualifier_value>Homo sapiens</INSDQualifier_value>
</INSDQualifier>
- <INSDQualifier:
<INSDQualifier_name>MOL_TYPE</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier _value>protein</INSDQualifier value>
</INSDQualifier>
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
- <INSDFeature>
<INSDFeature key>VARIANT</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>1</INSDFeature location>
- <INSDFeature quals>
- <INSDQualifier:>
<INSDQualifier_name>NOTE</INSDQualifier_name>

<INSDQualifier value>X can be any amino acid</INSDQualifier_value>

</INSDQualifier>
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
</INSDSeq_feature-table>
<INSDSeq_sequence>XYEKGIL</INSDSeq_ sequence>
</INSDSeq>
</SequenceData>

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



Merkmalschlissel und Qualifier

Merkmalschlissel sind fakultativ, mit Ausnahme des Merkmals
"source"/"SOURCE", das fir jede Sequenz obligatorisch ist.

Jeder Merkmalschlissel enthalt eine Liste von Qualifiern, die zur naheren
Beschreibung des Merkmals verwendet werden kbnnen. Die meisten
Quialifier sind fakultativ; einige Merkmalschlissel haben jedoch
obligatorische Qualifier.

5.31. Feature Key regulatory

Definition any region of a sequence that functions in the regulation of transcription,
translation, replication or chromatin structure;

Mandatory qualifiers regulatory_class

Optional qualifiers allele
bound_moiety
function
gene
gene_synonym
map
note
operocn
phenotype
pseudo
pseudogene
standard_name

Die Qualifier “mol_type"/"MOL_TYPE" und “organism"/"ORGANJSM" sind
fur das Merkmal “source"/"SOURCE" obligatorisch. INTALLEGTUAL PROPERTY

ORGANIZATION



Merkmalschlissel und Qualifier

Einige Merkmalschllssel haben zusatzliche Beschrankungen
- Bereich Organismus; z.B. ist "C_region" auf Eukaryoten beschrankt
- Bereich Molekdl; z.B. ist "D-Loop" auf DNA-Sequenzen beschrankt

3.4, Feature Key D-1oop

Definition displacement loop; a region within mitochondrial DNA in which a short stretch of
RNA is paired with one strand of DNA, displacing the original partner DNA strand in
this region; also used to describe the displacement of a region of one strand of
duplex DNA by a single stranded invader in the reaction catalyzed by RecA protein

Optional qualifiers allele
gene
gene_synonym
map
note

Molecule scope

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "modified base"

Der Merkmalschlissel "modified _base" und sein obligatorischer Qualifier "mod_base"
sind zur Beschreibung eines modifizierten Nukleotids (ST.26, Absatz 16) zu
verwenden.

Ein "modifiziertes Nukleotid" ist jedes andere Nukleotid als:
- Desoxy-[a, g, ¢, oder t] 3'-monophosphat
- [a, g, ¢, oder u] 3'-monophosphat (ST.26, Absatz 3(f))

Ein "modifiziertes Nukleotid" ist nach Moglichkeit durch das entsprechende
unmodifizierte Nukleotid (in Anhang 1, Abschnitt 1, Tabelle 1) darzustellen.
Andernfalls kann es durch "n" wiedergegeben werden. Beispiel: “2'-O-methylcytidine"
ist in der Sequenz durch “c" wiederzugeben. "Queuosine" ist durch "n"
wiederzugeben. Das Symbol "n" steht immer nur fir einen Rest.

Der Wert des obligatorischen Qualifiers "mod_base" muss aus den Werten in Anhang
|, Abschnitt 2, Tabelle 2 ausgewéahlt werden. Wenn der Wert "other" ist, dann muss
ein zusatzlicher Qualifier "note" den vollstandigen, nicht abgekiirzten Namen des

modifizierten Restes enthalten. WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "modified base"

Beispiel: Nukleotidsequenz mit Inosin in Position 15

<IN5DFeature:-
<INSDFeature_ key»rmodified base</INSDFeature key:
<INSDFeature_ location»15</INSDFeature location:
<INSDFeature gquals:>
<INSDQualifiers>
<INSDQualifier name>mod base«</INSDQualifier name:>
<INSDQualifier_walue>i</INSDQualifier_value:
</INSDQualifiers
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature:

"Inosine" ist in Anhang |, Abschnitt 2, Tabelle 2 mit der Abkirzung "i*
aufgefuhrt

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "modified base"

W Beispiel: Nukleotidsequenz mit Xanthin in Position 22

<INSDFeature:
<INSDFeature key>modified base</INSDFeature key>
<INSDFeature location»>22</INSDFeature location>
<INSDFeature _gquals:>
<INSDQualifiers>
<INSDQualifier name>mod base</INSDQualifier name:
<INSDQualifier wvalue>OTHER</INSDQualifier walueX
< /INSDQualifiers
<INSDQualifier>
<INSDQualifier name:note</INSDQualifier name:>
<INSDQualifier wvalue»xanthine</INSDQualifier value:
< /INSDQualifiers>
</INSDFeature gquals:

W "Xanthine" ist in Anhang |, Abschnitt 2, Tabelle 2 NICHT aufgefiihrt; daher
muss der Wert flr den obligatorischen Qualifier "mod_base" "OTHER" sein
und ein zusatzlicher Qualifier "note" muss in dem Wert "xanthine" enthalten

sein.
WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "modified base"

"modified_base" kann auch zur Beschreibung einer abasischen Stelle
verwendet werden:

<IN3DFeatures:
<INSDFeature key»modified base</INSDFeature key:>
<INSDFeature location>11</INSDFeature location:
¢<INSDFeature_quals:
<INSDQualifier:
<INSDQualifier name>mod base</INSDQualifier name:
<INSDQualifier walue>O0THER</INSDQualifier value:
< INSDQualifier:
<INSDQualifiers
<INSDQualifier_ name>note</INSDQualifier name:
<INSDQualifier value>rabasic site</INSDQualifier value>
</INSDQualifier:
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature:>

Die abasische Stelle kann in der Sequenz durch ein "n" dargestellt und
mithilfe eines Merkmalschliissels "modified _base" sowie eines Qualifiers
"mod_base" mit dem Wert "OTHER" und einem zusatzlichen QAL,JaIifier

. . . . . IPO
"note" mit dem Wert "abasic site" naher beschrieben werden.  wonwo

INTELLECTUAL PROPERTY
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Der MerkmalschlUssel "CDS" kann zur Identifizierung kodierender Sequenzen
verwendet werden. Die Lage des Merkmals "CDS" muss das Stopcodon
enthalten. (ST.26, Absatz 89)

Fur den Merkmalschlissel "CDS" gibt es KEINE obligatorischen Qualifier

Zu den haufig verwendeten Qualifiern gehdren:

“pseudo” “pseudogene” “translation”
“transl|_table” “‘codon_start” “transl_except”
“protein_id”

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier
Nukleotidsequenzen: Merkmalschltssel "CDS"

M Ein Merkmal "CDS" kann nur EINEN der folgenden Qualifier haben:

pseudo gibt an, dass das Merkmal CDS keiner
nicht-funktional ist und keine
Translation hat, aber kein
Pseudogen ist

pseudogene  gibt an, dass das Merkmal CDS ein  prozessiert

Pseudogen ist und keine nicht prozessiert
Translation hat unitar
allelisch
unbekannt

Translation gibt die Aminosauresequenz an, die einbuchstabige
von der Translation des CDS Abklrzungen von
abgeleitet ist Aminosauren

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Eine Aminosauresequenz mit 4 oder mehr spezifisch definierten
Aminosauren, die von einer kodierenden Sequenz kodiert und in einem
Qualifier "translation" offenbart wird, muss als eine separate Sequenz in
das Sequenzprotokoll aufgenommen und ihr eine eigene
Sequenzkennzahl zugewiesen werden.

Die der Aminosauresequenz zugewiesene Sequenzkennzahl muss als
der Wert im Qualifier "protein_id" innerhalb des MerkmalschlUssels
"CDS" angegeben werden.

Der Qualifier "ORGANISM" des Merkmalschlissels "SOURCE" flr die
Aminosauresequenz muss mit dem ihrer codierenden Sequenz identisch
sein. (ST.26, Absatz 92)

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

M Qualifier, die die translatierte Sequenz modifizieren kénnen:

transl_table gibt die genetische Codetabelle an, eine Nummer, die
die zur Translation des CDS einer
verwendet wird; Standard ist "1- Translationstabelle in
Standard Code" Anhang |, Abschnitt 9
entspricht

transl_except gibt die Translation eines Codons an, (pos:<location>,
das nicht mit dem in "transl|_table" aa:<amino_acid>)
definierten genetischen Code konform
ISt

codon_start gibt das Leseraster des CDS in Bezug 1, 2 oder 3
zur ersten Base an



Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...Lg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

\

Das Codon an den
Positionen 30-32 codiert
Selenocystein (Sec)

Die Sequenz beginnt mit
einem partiellen Codon

Welche Informationen sollten in einem Merkmal CDS enthalten sein, um
diese Sequenz exakt darzustellen?

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...tg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

« Sequenz, im Sequenzprotokoll dargestellt als:

tggataatga agaagttaac gaagaatgta tgagattatt tttcaagaac gctcgtcatc taacatcaag gttgacataa

WIPO

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

N

ukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...Lg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8

.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

Merkmalschlissel "CDS"

Merkmallage: < 1..80

/ \ Die Lage enthélt das
Stopcodon in den

"<" gibt an, dass der Positionen 78-80
codierende Bereich vor

der Position 1 beginnt

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...tg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt tic aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa 2
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

« Merkmalschlissel "CDS Der "codon_start"-

* Merkmallage: < 1..80 Qualifier-Wert "3" gibt an,
dass das erste
vollstandige Codon an der
dritten Position innerhalb
der Lage beginnt

» Qualifier "codon_start" mit Wert “3"«—____

WIPO

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...Lg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

Merkmalschlissel "CDS"

Die genetischen
* Merkmallage: <1..80 Codetabellen in Anhang 1,
» Qualifier "codon_start" mit Wert "3" Abschnitt 9 werden zur
. _ .— Bestimmung des Wertes
* Qualifier "transl_table" mit dem Wert "3" des Qualifiers "trans|_table”
verwendet.

WIPO

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...tg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt tic aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa e
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

« Merkmalschlissel "CDS" —
Der Qualifier

« Merkmallage: < 1..80 "transl_except" setzt die

« Qualifier "codon_start" mit dem Wert “3" Amlnosauree?nelenocystem

« Qualifier "transl_table" mit dem Wert "3" /

« Qualifier "transl_except" mit dem Wert "(pos:30..32,aa:Sec)"

WIPO

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...tg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

« Merkmalschlissel "CDS" ——
Das Stopcodon wird im

« Merkmallage: < 1..80 Qualifier “translation” nicht
ausgewiesen!

* Qualifier "codon_start" mit Wert "3"

« Qualifier "transl_table" mit dem Wert "3"
« Qualifier "transl_except" mit dem Wert "(pos:30..32,aa:Sec)"
« Qualifier "translation" mit dem Wert “DNEEVNEECURLFFKNARHTTSRLT"

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...tg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

* Merkmalschlissel "CDS"
 Merkmallage: < 1..80

* Qualifier "codon_ start" mit Wert “3"

« Qualifier "transl_table" mit dem Wert "3"

« Qualifier "transl_except" mit dem Wert "(pos:30..32,aa:Sec)"

* Qualifier "translation" mit dem Wert “DNEEVNEECURLFFKNARHTTSRLT"

« eine separate Proteinsequenz fir die Translation

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlissel "CDS"

Beispiel: SEQ ID NO:1 ist ein Fragment einer codierenden Sequenz aus
einem mitochondrialen Hefegen (genetische Codetabelle "3-Yeast
Mitochondrial Code"):

...tg gat aat gaa gaa gtt aac gaa gaa tgt atg aga tta ttt ttc aag aac gct cgt cat cta aca tca agg ttg aca taa a8
.. Asp Asn Glu Glu Val Asn Glu Glu Cys Sec Arg Leu Phe Phe Lys Asn Ala Arg His Thr Thr Ser Arg Leu Thr *

* Merkmalschlissel "CDS"

 Merkmallage: < 1..80

* Qualifier "codon_start" mit Wert "3"

« Qualifier "transl_table" mit dem Wert "3"

« Qualifier "transl_except" mit dem Wert "(pos:30..32,aa:Sec)"

* Qualifier "translation" mit dem Wert “DNEEVNEECURLFFKNARHTTSRLT"
« eine separate Proteinsequenz fir die Translation

« Qualifier "protein_id" mit der SEQ ID-Kennzahl des translatierten Proteins

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION

24



25

Merkmalschlissel und Qualifier
Nukleotidsequenzen: Merkmalschltssel "CDS"

Die Merkmallage "CDS" kann den Lageoperator "join" verwenden, um nicht
zusammenhangende Segmente einer Sequenz zu einer einzigen codierenden
Region zu verbinden

join(locationl,location2)

Die Merkmallage "CDS" kann den Operator "complement" verwenden, um
anzugeben, dass sich das Merkmal auf dem Strang befindet, der zu der von
dem Lagedeskriptor genannten Sequenz komplementar ist

complement(location)

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Haufig verwendete
Merkmalschlissel

SITE gibt eine wichtige einzelne
Aminosaurestelle an

REGION gibt eine wichtige Region an

BINDING gibt die Bindungsstelle fur eine
chemische Gruppe an

UNSURE beschreibt Regionen von
Unsicherheiten in der Sequenz

ein obligatorischer
Qualifier NOTE
muss die Stelle
beschreiben

keine; NOTE ist
fakultativ

ein obligatorischer
Qualifier NOTE
muss den Namen
der chemischen
Gruppe enthalten

keine; NOTE ist
fakultativ

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren

Eine "modifizierte Aminosaure" ist jede Aminosaure auler:

L-Alanin L-Arginin L-Asparagin L-Asparaginsaure

L-Cystein L-Glutamin L-Glutaminsaure L-Glycin

L-Histidin L-Isoleucin L-Leucin L-Lysin

L-Methionin L-Phenylalanin  L-Prolin L-Pyrrolysin

L-Serin L-Selenocystein L-Threonin L-Tryptophan
L-Tyrosin L-Valin

(ST.26, Absatz 3(e))

Eine "modifizierte Aminosaure" ist nach Mdglichkeit durch die
entsprechende unmodifizierte Aminosaure darzustellen. Andernfalls kann
sie durch "X" dargestellt werden. Beispielsweise ist "hydroxylysine" in der
Sequenz durch "K" darzustellen. "Ornithine" ist durch "X" darzustellen.
(ST.26, Absatz 29).

Das Symbol "X" steht immer nur flir einen Rest. WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren

W Mehrere Merkmalschlissel kdnnen zur Angabe einer "modifizierten Aminosaure"
verwendet werden:

SITE gibt eine nicht posttranslational modifizierte
Aminosaure an

MOD_RES gibt eine posttranslational modifizierte
Aminosaure an

CARBOHYD gibt eine glykosylierte Aminosaure an

LIPID gibt die kovalente Bindung eines Lipidanteils
an eine Aminosaure an

W Jeder der oben genannten Merkmalschlissel muss einen obligatorischen Qualifier

NOTE mit einem Wert, der die Modifizierung beschreibt, enthalten. WIPO

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu
1 5 10

wobei das Alanin in Position 3 in einer Zelle
ein Sialyloligosaccharid

posttranslational zu n-Acetylalanin modifiziert wird

Welche Merkmalschltssel und Qualifier sollten im Sequenzprotokoll
enthalten sein, um diese Sequenz exakt darzustellen?

WIPO

WORLD
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu
1 5 10

ein Sialyloligosaccharid

wobei das Alanin in Position 3 in einer Zelle
posttranslational zu n-Acetylalanin modifiziert wird

« Sequenz, im Sequenzprotokoll dargestellt als:
GSASDVXKNVL

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren
Gly—Serer—Asp—Val—Orn—Lys—Asn—Val—Leu
1 5 10
« Sequenz im Sequenzprotokoll dargestellt als:

GSASDVXKNVL

« Merkmalschlissel "MOD_RES" mit Position "3" und Qualifier
NOTE mit Wert "N-acetylalanine”

wobei das Alanin in Position 3 in einer Zelle
posttranslational zu n-Acetylalanin modifiziert wird

WIPO
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren

Gly—Ser—N—acetylAla—Ser—Asp—VaLys—Asn—Val—Leu
1 5 10

wobei das Alanin in Position 3 in einer Zelle
posttranslational zu n-Acetylalanin modifiziert wird

« Sequenz im Sequenzprotokoll dargestellt als:
GSASDVXKNVL

« Merkmalschlissel "MOD_RES" mit Position "3" und Qualifier
NOTE mit Wert "N-acetylalanine”

« Merkmalschlissel "SITE" mit Position "7" und Qualifier NOTE mit
Wert "ornithine"

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
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Merkmalschlissel und Qualifier

Aminosauresequenzen: Modifizierte Aminosauren

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys
1 5

wobei das Alanin in Position 3 in einer Zelle
posttranslational zu n-Acetylalanin modifiziert wird

« Sequenz im Sequenzprotokoll dargestellt als:

GSASDVXKNVL

« Merkmalschlissel "MOD_RES" mit Position "3" und Qualifier
NOTE mit Wert "N-acetylalanine”

 MerkmalschlUssel "SITE" mit Position "7" und Qualifier NOTE mit
Wert "ornithine"

« Merkmalschlissel "CARBOHYD" mit Position “9" and Qualifier

NOTE mit Wert “Asn side-chain linked to asiaIonIigosacchariwc\llIe|;o

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



Formate fur Merkmallagen
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Formate fur Lagen

Lagedeskriptoren fur alle Molekularten

Lagedeskriptoren werden zur Identifizierung der Lage eines Merkmals in einer
Sequenz verwendet

ST.26 hat obligatorische Anforderungen an das Format von Lagedeskriptoren

Die folgenden Formate von Lagedeskriptoren kdnnen fir Nukleotid- und
Aminoséauresequenzen verwendet werden:

Location descriptor Syntax Description
type

Single residue number .4 Points to a single residue in the sequence.

Residue numbers oWy Points to a continuous range of residues bounded by and

delimitating a sequence including the starting and ending residues.

span

Residues before the first | <x Points to a region including a specified residue or span of

or beyond the last >X residues and extending beyond a specified residue. The '<' and

specified residue number | <x..Yy '>' symbols may be used with a single residue or the starting
Xe.2y and ending residue numbers of a span of residues to indicate
<X..>Y | that a feature extends beyond the specified residue number.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 66(a) WIPO
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Formate flr Lagen
Lagedeskriptoren fur alle Molekularten

Location Example

Description

467 Points to residue 467 in the sequence.

340..565 Points to a continuous range of residues bounded by and including
residues 340 and 565.

<1 Points to a feature location before the first residue.

<345..500 Indicates that the exact lower boundary point of a feature is unknown.
The location begins at some residue previous to 345 and continues to
and includes residue 500.

<1..888 Indicates that the feature starts before the first sequenced residue and
continues to and includes residue 888.

1l..-3888 Indicates that the feature starts at the first sequenced residue and
continues beyond residue 888.

<l1l..»888

Indicates that the feature starts before the first sequenced residue and
continues beyond residue 888.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 70(a) WIPO

WORLD
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Formate fur Lagen

Lagedeskriptoren ausschliel3lich fur Nukleotidsequenzen

Das folgende Lagedeskriptor-Format kann NUR flr DNA- und RNA-
Sequenzen verwendet werden:

Location descriptor type

Syntax

Description

A site between two
adjoining nucleotides

XMy

Points to a site between two adjoining nucleotides, e.g.,
endonucleolytic cleavage site. The position numbers for the
adjacent nucleotides are separated by a carat (*). The permitted
formats for this descriptor are x*x+1 (for example 55*56), or, for
circular nucleotides, x*1, where “x” is the full length of the
molecule, i.e. 1000"1 for circular molecule with length 1000.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 66(b)

WIPO

WORLD
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Formate flr Lagen
Lagedeskriptoren ausschliel3lich fur Nukleotidsequenzen

Bei Verwendung des Lageformats x*y missen x und y benachbarte Reste

sein

Location example

Description

123~124

Points to a site between residues 123 and 124.

ge7n1

position 867

In a circular molecule with 867 residues, points to a site between
the residue indicated as position 1 and the residue indicated as

WIPO-Standard ST.26, Absatz 70(b)

WIPO

WORLD
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Formate fur Lagen

Lagedeskriptoren — Sonderfall fir Aminosauresequenzen

Der Lagedeskriptor x..y gibt bei Verwendung mit einem Merkmalschlissel

"CROSSLNK" oder "DISULFID" eine ketteninterne Quervernetzung
zwischen den beiden angegebenen Resten an

Location descriptor type

Syntax

Description

Residue numbers joined
by an intrachain cross-link

Points to amino acids joined by an intrachain linkage when used
with a feature that indicates an intrachain cross-link, such as
“CROSSLNK” or “DISULFID”.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 66(c)

WIPO

WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY
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Formate flr Lagen

Lagedeskriptoren — Sonderfall: Aminosauresequenzen

<SequenceData sequenceIDNumber="4">
<INSD5eq>
<INSDSeq_length»81</INSDSeq_length:
<INsDSeq_moltype»AA</INSDSeq_moltypes
<INSDSeq_division»PAT</INSDSeq _division>
<INSDSeq_feature-table:
<INSDFeatures>
<INSDFeature_key>SOURCE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location»1..81</INSDFeature_location:
<INSDFeature_gquals:>
<INSDQualifier>
<INSDQualifier name>MOL_TYPE</INSDQualifier_name:
<INSDQualifier valuerprotein</INSDQualifier_value:>
</INSDQualifier:
<INSDQualifier id="q25">
<INSDQualifier name>ORGANISM</INSDQualifier_name:
<INSDQualifier wvaluersynthetic construct</INSDQualifier walue:>
</INSDQualifiers
</INSDFeature_quals>
«/INSDFeatures>
<INSDFeatures>
<INSDFeature_key>DISULFID</INSDFeature_key:
<INSDFeature_location»3@..5@</INSDFeature_location:>
<INSDFeature_gquals>
<INSDQualifier id="q22">»
<INSDQualifier name>MOTE</INSDQualifier_name:>
<INSDQualifier valuerdisulfide bond</INSDQualifier value:
</INSDQualifiers
</INSDFeature_quals>
«/INSDFeatures>
</INSDSeq_feature-table>
<INSDSeq_sequence>QKKMIQFFKITHRYYYDIIEHLCAKYDMNSVISNALFAKLNLMOYTDGLS THEKITILNTSNPLTFSIVISLQRCVINLGST </ INSDSeq_sequences
</INSDSeq>
</SequenceData>

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Formate fur Lagen
Lageoperatoren fur Nukleotidsequenzen

Fur die Verwendung in DNA- und RNA-Sequenzen stehen drei
Lageoperatoren zur Verfligung: "join", "order" und "complement”

Die Verwendung des Lageoperators "join" impliziert, dass die durch die
Lagedeskriptoren beschriebenen Nukleotidreste durch biologische
Prozesse physikalisch in Kontakt gebracht werden (ST.26, Absatz 68)

Lagen, die "join" und "order" verwenden, missen mindestens zwei durch
Komma getrennte Lagedeskriptoren aufweisen

"complement" kann in Kombination mit "join" oder "order" verwendet werden

Location syntax Location description

join (location, location, ..., location) The indicated locations are joined (placed end-to-
end) to form one contiguous sequence.

order (locati{:]n, l{:]catiC)n, R lC}'{:atiDn.} The elements are fOL.Ind |n .the SpeCIfled Order bu.t

nothing is implied about whether joining those
elements is reasonable.

complement (location) Indicates that the feature is located on the strand
complementary to the sequence span specified
by the location descriptor, when read in the 5’ to
3’ direction or in the direction that mimics the 5’ to
3’ direction.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 67



Formate fur Lagen

Lageoperatoren fur Nukleotidsequenzen

Location example Description

join(12..78,134..202) Indicates that regions 12 to 78 and 134 to 202 should be joined to
form one contiguous sequence.

order(15..228,341..502) Indicates that regions 15 to 228 and 341 to 502 are present in the
specified order

complement (34..126) Starts at the nucleotide complementary to 126 and finishes at the
nucleotide complementary to nucleotide 34 (the feature is on the
strand complementary to the presented strand).

complement (join(2691..4571, Joins nucleotides 2691 to 4571 and 4918 to 5163, then
4918..5163)) complements the joined segments (the feature is on the strand
complementary to the presented strand).

Jjoin(complement (4918..5163), Complements regions 4918 to 5163 and 2691 to 4571, then joins
complement (2651..4571)) the complemented segments (the feature is on the strand
complementary to the presented strand).

WIPO-Standard ST.26, Absatz 70(b)

WIPO
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Formate fur Qualifier-Werte
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Qualifier-Werte

W Qualifier definieren Merkmale naher

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
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Qualifier-Werte

W Qualifier definieren Merkmale naher

W Qualifier bestehen aus einem Qualifier-Namen und oft einem Qualifier-
Wert <INSDQualifier>
<INSDQualifier name>transl_table</INSDQualifier name>
<INSDQualifier_value>12</INSDQualifier value>
</INSDQualifier>

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Qualifier definieren Merkmale naher

Qualifier bestehen aus einem Qualifier-Namen und oft einem Qualifier-

Wert <INSDQualifier>
<INSDQualifier name>transl_table</INSDQualifier name>
<INSDQualifier_value>12</INSDQualifier value>

</INSDQualifier>

Jeder Merkmalschlissel enthalt eine Liste von fur dieses Merkmal
zulassigen Qualifiern. Einige Merkmalschlissel haben obligatorische
Qualifier.

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Qualifier definieren Merkmale naher

Qualifier bestehen aus einem Qualifier-Namen und oft einem Qualifier-

Wert <INSDQualifier>

<INSDQualifier name>transl_table</INSDQualifier name>
<INSDQualifier_value>12</INSDQualifier value>
</INSDQualifier>

Jeder Merkmalschlissel enthalt eine Liste der Qualifier, die flr dieses
Merkmal zulassig sind. Einige Merkmalschlissel haben obligatorische
Qualifier.

Merkmalschlissel und ihre zulassigen Qualifier sind in ST.26, Anhang |,
Abschnitt 5 (Nukleotidsequenzen) und Abschnitt 7
(Aminosauresequenzen) aufgefihrt.

WIPO

WORLD
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ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Beispiel: der Merkmalschliissel "misc_binding" hat einen obligatorischen
Qualifier "bound_moiety" und 6 fakultative Qualifier:

.12,

Feature Key

Definition

Mandatory qualifiers

Optional qualifiers

Comment

misc_binding

site in nucleic acid which covalently or non-covalently binds another moiety that
cannot be described by any other binding key (primer_bind or protein_bind)

bound_moiety

allele
function
gene
gene_synonym
map

note

note that the regulatory feature key and regulatory_class qualifier with the value
“ribosome_binding_site” must be used for describing ribosome binding sites

(ST.26, Anhang I, Abschnitt 5.12) WIPO
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Qualifier-Werte

Qualifier definieren Merkmale naher

Qualifier bestehen aus einem Qualifier-Namen und oft einem Qualifier-Wert

<INSDQualifier>
<INSDQualifier name>transl_table</INSDQualifier name>
<INSDQualifier value>12</INSDQualifier value>
</INSDQualifier>
Jeder Merkmalschlissel enthélt eine Liste der Qualifier, die fir dieses Merkmal

zulassig sind. Einige Merkmalschliissel haben obligatorische Qualifier.

Merkmalschliissel und ihre zulassigen Qualifier sind in ST.26, Anhang |, Abschnitt
5 (Nukleotidsequenzen) und Abschnitt 7 (Aminosauresequenzen) aufgefihrt.

Quialifier fur Nukleotidsequenzen sind zusammen mit ihren Beschreibungen in
ST.26, Anhang |, Abschnitt 6 (Nukleotidsequenzen) und Abschnitt 8
(Aminosauresequenzen) aufgefihrt.

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

6.3. Qualifier bound_moiety
Definition name of the molecule/complex that may bind to the given feature
Mandatory value format free text
Language-dependent: this value may require translation for National/Regional
procedures
Example <INSDQualifier_value>GAL4</INSDQualifier_value>
Comment A single bound_moiety qualifier is permitted on the "misc_binding"”, "oriT" and
"protein_bind" features.
6.22. Qualifier gene

Definition

Mandatory value format

Example

Comment

symbol of the gene corresponding to a sequence region
free text
<INSDQualifier_value>ilvE</INSDQualifier_value>

Use gene qualifier to provide the gene symbol; use standard_name qualifier to
provide the full gene name.

(ST.26, Anhang I, Abschnitte 6.3 und 6.22) WLPRE
INC'I"ELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Formatarten

Qualifier-Werte haben mehrere Formatarten:

1. Qualifier mit vordefinierten Wertoptionen,;

2. Qualifier mit einem definierten Wertformat;

3. Qualifier, bei denen der Wert eine Sequenz ist;
4. Qualifier mit KEINEM Wert;

5. Qualifier mit "free text"-Werten

- eine Teilmenge von "free text"-Qualifier-Werten wird als “language
dependent” kategorisiert

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Formatarten - Vordefinierte Wertoptionen
Qualifier mit vordefinierten Wertoptionen
Beispiele:

"codon_start" — Werte kdnnen "1", "2" oder "3" sein

6.9.

Qualifier codon_start

Definition indicates the offset at which the first complete codon of a coding feature can be
found, relative to the first base of that feature.

Mandatory value format 1lor 2 or 3

Example <INSDQualifier_value>2</INSDQualifier_value>

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — VVordefinierte Wertoptionen

Beispiele: "rpt_type" hat einen begrenzten Satz an Wertoptionen

6.

60.

Qualifier

Definition

Mandatory value format

Example

Comment

rpt_type

structure and distribution of repeated sequence

one of the following controlled vocabulary terms or phrases:
tandem

direct

inverted

flanking

nested

terminal

dispersed

long_terminal_repeat
non_Tltr_retrotransposon_polymeric_tract
centromeric_repeat

telomeric_repeat
x_element_combinatorial_repeat
y_prime_element

other

<INSDQualifier_value>inverted</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value>long_terminal_repeat</INSDQualifier_value>

Definitions of the values:

tandem - a repeat that exists adjacent to another in the same orientation;

direct - a repeat that exists not always adjacent but is in the same orientation;

inverted - a repeat pair occurring in reverse orientation to one another on the
same molecule;

UNGANIZATIUN
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Qualifier-Werte

Formatarten — VVordefinierte Wertoptionen

W Fdr Qualifier mit vordefinierten Wertoptionen sind in WIPO Sequence alle
zulassigen Werte in einer vorab befillten Dropdown-Liste zu finden:

QUALIFIERS

Qualifier Name *
Qualifier Value v

rpt_type

tandem

direct

inverted

flanking

nested

terminal

long_terminal_repeat

non_ltr_retrotransposon_polymeric_tract
SEQUENCE centromeric_repeat
telomeric_repeat
x_element_combinatorial_repeat
v_prime_element
other

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — definiertes Wertformat

Qualifier mit einem definierten Wertformat

Beispiel:  "anticodon" — Wert muss im Format
"(pos:<location>,aa:<amino_acid>,seq:<text>)" vorliegen

6.2. Qualifier anticodon
Definition location of the anticodon of tRNA and the amino acid for which it codes
Mandatory value format (pos:<location>,aa:<amino_acid>,seq:<text>) where <location> is the position of the

anticodon and <amino_acid> is the three letter abbreviation for the amino acid
encoded and <text> is the sequence of the anticodon

Example <INSDQualifier_value>(pos:34..36,aa:Phe,seq:aaa)</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value>(pos:join(5,495..496),aa:Leu,seq:taa)</INsDQualifier_value>

<INSDQualifier_values>(pos:complement(4156..4158),aa:Glu,seq:ttg)</INSDQualifier_val
ue>

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten - Sequenzen

Qualifier, bei denen der Wert eine Sequenz ist

Beispiel: "translation" — Wert muss eine Sequenz mit einbuchstabigen
Aminosaureabkirzungen sein

6.79. Qualifier

Definition

Mandatory value format

Example

Comment

translation

one-letter abbreviated amino acid sequence derived from either the standard (or
universal) genetic code or the table as specified in a transl_table qualifier and
as determined by an exception in the transl_except qualifier

contiguous string of one-letter amino acid abbreviations from Section 3 of this
Annex, "X" is to be used for AA exceptions.

<INSDQualifier_value>MASTFPPWYRGCASTPSLKGLIMCTW</INSDQualifier_value>

to be used with ¢DS feature only; must be accompanied by protein_id qualifier when
the translation product contains four or more specifically defined amino acids; see
trans1_table for definition and location of genetic code Tables; only one of the
qualifiers translation, pseudo and pseudogene are permitted to further annotate a
CDs feature.

WORLD
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Qualifier-Werte

Formatarten - Sequenzen

Qualifier "replace" — Wert kann ein einzelner Nukleotidrest, eine Sequenz
von Resten, oder leer sein

Ein leerer Wert fur "replace"” bedeutet eine Deletion des im
entsprechenden Merkmal angegebenen Rests

6.57. Qualifier replace

Definition indicates that the sequence identified in a feature’s Tlocation is replaced by the
sequence shown in the qualifier’s value; if no sequence (i.e., no value) is
contained within the qualifier, this indicates a deletion

Mandatory value format free text

Example <INSDQualifier_value>a</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value></INSDQualifier_value> - for a deletion

WIPO

WORLD
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Qualifier-Werte

Formatarten - Sequenzen

Qualifier "replace" — Wert kann ein einzelner Nukleotidrest, eine Sequenz
von Resten, oder leer sein

Ein leerer Wert fur "replace"” bedeutet eine Deletion des im
entsprechenden Merkmal angegebenen Rests

6.

57.

Qualifier

Definition

Mandatory value format

Example

replace
indicates that the sequence identified in a feature’s Tlocation is replaced by the

sequence shown in the qualifier’s value; if no sequence (i.e., no value) is
contained within the qualifier, this indicates a deletion

free text

<INSDOoualifier wvalue>a</INSDOualifier value>

<INSDQualifier_value></INSDQualifier_value> - for a deletion

/

"Empty value" WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten - KEIN Wert

Qualifier mit KEINEM Wert

Beispiele:
“environmental_sample”  “germline” “‘macronuclear”  “proviral’

6.51. Qualifier proviral

Definition this qualifier is used to flag sequence obtained from a virus or phage that is
integrated into the genome of another organism

WIPO Sequence erlaubt nicht das Hinzufligen eines Wertes fur Qualifier,
die keinen Wert haben

Diese Qualifier durfen kein leeres Element "INSDQualifier_value"
aufweisen WIPO

WORLD
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Free Text" (Freitext)

Viele Qualifier haben ein "Free text"-Wertformat

ST.26, Absatz 3(n) definiert "free text" als "...eine Art von Wertformat ftr
bestimmte Qualifier, das in Form eines beschreibenden Textausdrucks oder eines
anderen angegebenen Formats (siehe Anhang |) dargestellt wird."

"Free text"-Qualifier-Werte sind auf 1000 Zeichen begrenzt (ST.26, Absatz 86)

Eine Teilmenge von Qualifiern mit "free text"-Wertformaten ist "language-
dependent"

"Language-dependent” Freitext "kann flr nationale, regionale oder internationale
Verfahren eine Ubersetzung erfordern." ST.26, Absatz 3(0)

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Free text"

Qualifier, die "language-dependent free text"-Werte haben, missen eventuell
Ubersetzt werden

Wie stellen Sie fest, ob ein Qualifier mit einem Freitext-Wertformat sprachabhangig
ist?
- ST.26, Anhang I, Abschnitt 6, Tabelle 5 listet alle Nukleotidsequenz-Qualifier
mit einem sprachabhéngigen Freitext-Wertformat auf

- ST.26, Anhang I, Abschnitt 8, Tabelle 6 listet alle Aminosauresequenz-
Qualifier mit einem sprachabhangigen Freitext-Wertformat auf

- Beachten Sie das "Obligatorische Wertformat" in der Beschreibung der

Qualifier
6.5 Qualifier cell_type
Definition cell type from which the sequence was obtained

Mandatory value format free
Language-dependent: this value may require translation for National/Regiona
ocedures

Example <INSDQualifier_value>Teukocyte</INSDQualifier_value>

INTELLECTUAL PROPERTY
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Free text"

6.20. Qualifier frequency
Definition frequency of the occurrence of a feature
Mandatory value format free text representing the proportion of a population carrying the feature
expressed as a fraction
Example <INSDQualifier_value>23/108</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value>1 in 12</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value>0.85</INSDQualifier_value>
6.21. Qualifier function
Definition function attributed to a sequence

Mandatory value format

Language-dependent: this value may require translation for National/Regicnal
ocedures

Example <INSDQualifier_value>essential for recognition of cofactor </INSDQualifier_value>

comment The function qualifier is used when the gene name and/or product name do not convey
the function attributable to a sequence.

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

"Language-dependent free text"-Qualifier-Werte kdnnen im
Sequenzprotokoll-XML in zwei Sprachen angegeben werden: Englisch
und eine weitere nicht-englische Sprache (ST.26, Absatz 87)

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — “Language-Dependent Free Text"

"Language-dependent free text"-Qualifier-Werte kdnnen im
Sequenzprotokoll-XML in zwei Sprachen angegeben werden: Englisch
und eine weitere nicht-englische Sprache (ST.26, Absatz 87)

Ein sprachabhangiger Qualifier-Wert in Englisch muss in einem Element
"INSDQualifier _value" angegeben werden

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

"Language-dependent free text"-Qualifier-Werte kdnnen im
Sequenzprotokoll-XML in zwei Sprachen angegeben werden: Englisch
und eine weitere nicht-englische Sprache (ST.26, Absatz 87)

Ein sprachabhangiger Qualifier-Wert in Englisch muss in einem Element
"INSDQualifier _value" angegeben werden

Ein sprachabhangiger Qualifier-Wert in einer anderen Sprache als
Englisch muss in einem Element "NonEnglishQualifier_value" angegeben
werden

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

"Language-Dependent free Text"-Qualifier-Werte kbnnen im
Sequenzprotokoll-XML in zwei Sprachen angegeben werden: Englisch
und eine weitere nicht-englische Sprache (ST.26, Absatz 87)

Ein sprachabhangiger Qualifier-Wert in Englisch muss in einem Element
"INSDQualifier _value" angegeben werden

Ein sprachabhangiger Qualifier-Wert in einer anderen Sprache als
Englisch muss in einem Element "NonEnglishQualifier _value" angegeben
werden

Ein Element "NonEnglishQualifier_value" ist NUR fir Qualifier mit
sprachabhangigem Freitext-Wertformat zulassig (ST.26, Absatz 87(b))

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

<SequenceData sequencelDNumber="2">
<INSDSeq>
<INSDSeq_length>29</INSDSeq_length>
<INSDSeq_moltype>AA</INSDSeq_moltype>
<INSDSeqg_division>PAT</INSDSeq_division:>»
<INSDSeq feature-table>
<INSDFeature=>
<INSDFeature_key>SOURCE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>1..29</INSDFeature_location>
<INSDFeature quals>
<INSDQualifier>
<INSDQualifier_name>0RGANISM</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier_value>synthetic construct</INSDQualifier_value>
< /INSDQualifier>
- <INSDQualifier>
<INSDQualifier_name>MOL_TYPE</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier value>protein</INSDQualifier value>
< /INSDQualifier>
- <INSDQualifier id="q1">
<INSDQualifier name>NOTE</INSDQualifier name>
<INSDQualifier value>Synthetic peptide antigen fragment</INSDQualifier value>
<NonEnglishQualifier _value>Synthetisches Peptidantigenfragment</NonEnglishQualifier_value>
</INSDQualifier>
</INSDFeature quals>
</INSDFeature>
</INSDSeq_feature-table>
<INSDSeq_sequence>GSLSDVRKDVEKRIDKALEAFKNKMDKEK</INSDSeq_sequence>
</INSDSeq>
</SequenceData>

<SequenceData sequencelDNumber="3">
WORLD
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

Wenn ein Sequenzprotokoll-XML nicht-englische Qualifier-Werte enthalt:

1. das Wurzelelement des Sequenzprotokoll-XML muss ein Attribut
"nonEnglishFreeTextLanguageCode" mit einer entsprechenden
zweibuchstabigen Sprachcode-Abkiirzung enthalten (ST.26, Absatze 43
und 87(b));

<5T265equencelisting dtdVersion="V1_3" fileName="st26-annex-iii-sequence-listing-specimen.xml™ softwareName="WIPO
Sequence” softwareVersion="1.8" productionDate="2822-81-81" goriginalFrecTextlanguageCode="de"
nenEnglishFreeTextLanguageCode="de">

WIPO

WORLD
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ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

Wenn ein Sequenzprotokoll-XML nicht-englische Qualifier-Werte enthalt:

1. das Wurzelelement des Sequenzprotokoll-XML muss ein Attribut
"nonEnglishFreeTextLanguageCode" mit einer entsprechenden
zweibuchstabigen Sprachcode-Abkiirzung enthalten (ST.26, Absatze 43
und 87 b));

2. ALLE sprachabhangigen Qualifier im Sequenzprotokoll missen Werte in
der im Attribut "nonEnglishFreeTextLanguageCode" angegebenen Sprache
haben;

WIPO
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INTELLECTUAL PROPERTY
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

Wenn ein Sequenzprotokoll-XML nicht-englische Qualifier-Werte enthalt:

1. das Wurzelelement des Sequenzprotokoll-XML muss ein Attribut
"nonEnglishFreeTextLanguageCode" mit einer entsprechenden
zweibuchstabigen Sprachcode-Abkiirzung enthalten (ST.26, Absatze 43
und 87 b));

2. ALLE sprachabhangigen Qualifier in dem Sequenzprotokoll missen
Werte in der Sprache aufweisen, die im Attribut
"nonEnglishFreeTextLanguageCode" angegeben ist;

3. Wenn sowohl "NonEnglishQualifier_value" und "INSDQualifier_value" fur
einen einzelnen Qualifier vorhanden sind, missen die in den beiden

Elementen enthaltenen Angaben gleich sein (ST.26, Absatz 87(c)).
WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

INSDQualifier "id"-Attribut — was ist das?

ST.26, Absatz 87(d) legt fest: "Fur sprachabhangige Qualifier kann das
Element "INSDQualifier" ein fakultatives Attribut "id" enthalten. Der Wert
dieses Attributs muss das Format "g" haben, gefolgt von einer positiven
ganzen Zahl, z.B. "g23", und muss fur ein Element "INSDQualifier" eindeutig
sein, d.h. der Attributwert darf nur einmal in einer Sequenzprotokolldatei
verwendet werden."

<INSDQualifiE|
<INSDQualifisr—_mamernote</INSDQualifier_name>

<INSDQualifier wvaluercommon name: tomato</INSDQualifier wvalue>
<NonEnglishQualifier wvalue:gemeinsamen MNamen: Tomate</MonEnglishQualifier value:
< /INSDQualifiers>

WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

INSDQualifier "id"-Attribute:

|dentifizieren eindeutig Qualifier-Werte, die fur den Export in eine XLIFF-
Datei durch WIPO Sequence moglicherweise Ubersetzt werden mussen;

Fakultativ;
Nur flr sprachabhangige Qualifier zulassig;
Missen in einem Sequenzprotokoll eindeutig sein;

Werden automatisch in einer von WIPO Sequence generierten XML
hinzugefugt.
WIPO
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Qualifier-Werte

Formatarten — "Language-Dependent Free Text"

Das Attribut "originalFreeTextLanguageCode"

Sequence” softwareVersion="1.8" productionDate="2022-81-01" originalFreeTextlanguageCode="de"

<5T265equencelisting dtdVersion="V1_3" fileMame="st26-annex-iii-sequence-listing-specimen.xml” socftwareName="WIPO
nonEnglishFreeTextlanguageCode="de">

ST.26, Absatz 43 definiert das Attribut "originalFreeTextLanguageCode" als
den "Sprachcode ... fur die einzelne Originalsprache, in der die
sprachabhangigen Freitext-Qualifier erstellt wurden.

Dieses Attribut ist FAKULTATIV

WIPO
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Sonderfalle:
DNA/RNA-Hybridmolekdule
Uracil in DNA und
Thymin in RNA
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Sonderfalle

Zur Erinnerung: Das Symbol "u" fur Uracil ist in ST.26 nicht zulassig.
In der DNA steht das Symbol "t" flr Thymin
In der RNA steht das Symbol "t" fur Uracil

Zwei Szenarien kommen in Betracht:;

1. DNA-Molekil mit der Nukleobase Uracil oder RNA-Molekil mit der
Nukleobase Thymin;

2. DNA/RNA-Hybridmolekdl

WIPO

WORLD
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Sonderfalle
Uracil in DNA und Thymin in RNA

Wenn eine Sequenz ein DNA-Grundgertst mit einer Nukleobase Uracil
ODER ein RNA-Grundgerust mit einer Nukleobase Thymin aufweist, ist es
als ein "modifiziertes Nukleotid" zu beschreiben

DNA RNA

ST.26, Absatz 14 qilt hier:

"14. Das Symbol “t" wird als Thymin in DNA bzw. als Uracil in RNA ausgeleqgt.
Uracil in DNA bzw. Thymin in RNA gelten als ein modifiziertes Nukleotid und

mussen nach der in Absatz 19 angegebenen Merkmalstabelle ndher
beschrieben werden."

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende RNA-Sequenz:

5'-cgucccacgugtccgaggua-3'

Beachten Sie "thymine" in Position 12. Dieser Rest muss als ein
modifiziertes Nukleotid annotiert werden.

ST.26, Absatz 19 legt fest: Uracil in DNA bzw. Thymin in RNA gelten als
modifizierte Nukleotide, mussen in der Sequenz mit dem Symbol "t"
dargestellt werden und in der Merkmalstabelle n&dher beschrieben
werden, indem der Merkmalschliissel "modified_base", der Qualifier
"mod_base" mit "OTHER" als Qualifier-Wert und der Qualifier "note" mit
"uracil" bzw. "thymine" als Qualifier-Wert verwendet wird.

WIPO
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‘Sonderfalle

mmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmm

-DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende RNA-Sequenz:
5'-cgucccacgugtccgaggua-3"'

uuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuuu

aaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa

xxxxxxxxxxxxxxxx

“uracil” bzw. "thvmine" als Qualifier-Wert verwendet wird.
WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende RNA-Sequenz:

5'-cgucccacgugtccgaggua-3'

\/ Alle Uracilreste mussen durch das Symbol "t" dargestellt werden.
Daher muss die Sequenz im Sequenzprotokoll wie folgt wiedergegeben
werden:

cgtcccacgtgtccgaggta

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende RNA-Sequenz:

5'-cgucccacgugtccgaggua-3'

\/ Alle Uracilreste mussen durch das Symbol "t" dargestellt werden.

Daher muss die Sequenz im Sequenzprotokoll wie folgt wiedergegeben
werden:

cgtcccacgtgtccgaggta

\/ Merkmalschlissel "modified _base" in Position "12"

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende RNA-Sequenz:

5'-cgucccacgugtccgaggua-3"'

Alle Uracilreste mussen durch das Symbol "t" dargestellt werden.
\/ Daher muss die Sequenz im Sequenzprotokoll wie folgt wiedergegeben
werden:

cgtcccacgtgtccgaggta
\/ Merkmalschlissel "modified base" in Position "12"

\/ Qualifier "mod_base" mit Wert "OTHER"

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende RNA-Sequenz:

5'-cgucccacgugtccgaggua-3"'

Alle Uracilreste mussen durch das Symbol "t" dargestellt werden.
Daher muss die Sequenz im Sequenzprotokoll wie folgt wiedergegeben
werden:

cgtcccacgtgtccgaggta
\/ Merkmalschlissel "modified base" in Position "12"
\/ Qualifier "mod_base" mit Wert "OTHER"
‘/ Qualifier "note" mit dem Wert "thymine"

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

<SequenceData sequenceIDNumber="3"3>
<INSD5eq>
<INSDSeq_length>28</INSDSeq_length:
<INSDSeq_moltype»RNA</INSDSeq moltype:
<INSDSeq_division»PAT</INSDSeq_division
<INSDSeq_feature-table:
<INSDFeature>
<INSDFeature_keyrsource</INSDFeature key>
¢INSDFeature_location:1..28</INSDFeature_ location:
<INSDFeature_quals:
<INSDQualifier:
<INSDQualifier namexmol_ type</INSDQualifier name:
<INSDQualifier waluerother RMA</INSDQualifier valuex
</INSDQualifier:>
<INSDQualifier id="g7"»
<INSDQualifier namerorganism</INSDQualifier_name:
<INSDQualifier waluersynthetic construct</INSDQualifier_walue:
</INSDQualifier:
</INSDFeature_quals:
«/INSDFeature:>
<IMSDFeature>
<INSDFeature_keyrmodified base</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location»>12</INSDFeature_location:
<INSDFeature_quals>
<INSDQualifier>
<INSDQualifier name»mod_base</INSDQualifier_name:
<INSDQualifier waluexOTHER</INSDQualifier_waluel
</INSDQualifier:
<INSDQualifier id="qg8">
<INSDQualifier_namernote</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier waluexthymine</INSDQualifier value>
</INSDQualifier:
</INSDFeature_quals:
< /INSDFeature:>
</INSDSeq_festure-table>
<INSDSeq_sequencercgtcccacgtgtccgaggta</INSDSeq_sequences
</INSDSeq>
</SequenceData>

WIPO
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Sonderfalle
DNA/RNA-Hybridsequenzen

Wenn eine Sequenz ein Hybridmolekdl ist, d.h. ein Teil des Grundgerusts
ist DNA und ein Teil des Grundgerusts ist RNA:

DNA-Segment RNA-Segment

ST.26, Absatz 55 qilt hier:

“65. Bei einer Nukleotidsequenz, die sowohl DNA- als auch RNA-Segmente von einem
oder mehreren Nukleotiden enthalt, muss die Molekulart als DNA angegeben werden.
Das kombinierte DNA/RNA-Molektl muss in der Merkmalstabelle mit dem
Merkmalschlissel "source" und dem obligatorischen Qualifier "organism" mit dem Wert
"synthetic construct" und dem obligatorischen Qualifier "mol_type" mit dem Wert "other
DNA" ndher beschrieben werden. Jedes DNA- und RNA-Segment des kombinierten
DNA/RNA-Moleklls muss mit dem Merkmalschlissel "misc_feature" und dem Qualifier
"note", der angibt, ob es sich bei dem Segment um DNA oder RNA handelt, naher
beschrieben werden." WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION

85



Sonderfalle
DNA/RNA-Hybridsequenzen

Wenn eine Sequenz ein Hybridmolekdl ist, d.h. ein Teil des Grundgerusts ist
DNA und ein Teil des Grundgertsts ist RNA:

DNA-Segment RNA-Segment

ST.26, Absatz 55 qilt hier:

“65. Bei einer Nukleotidsequenz, die sowohl DNA- als auch RNA-Segmente von einem
oder mehreren Nukleotiden enthalt, muss die Molekdlart als DNA angegeben werden.
Das kombinierte DNA/RNA-Molekil muss in der Merkmalstabelle mit dem
Merkmalschlissel "source" und dem obligatorischen Qualifier "organism" mit dem Wert
"synthetic construct" und dem obligatorischen Qualifier "mol_type" mit dem Wert "other
DNA" ndher beschrieben werden. Jedes DNA- und RNA-Segment des kombinierten
DNA/RNA-Molektils muss mit dem Merkmalschlissel "misc_feature" und dem Qualifier
"note", der angibt, ob es sich bei dem Segment um DNA oder RNA handelt, naher
beschrieben werden." wIPO
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Sonderfalle
DNA/RNA-Hybridsequenzen

Wenn eine Sequenz ein Hybridmolekdl ist, d.h. ein Teil des Grundgerists
ist DNA und ein Teil des Grundgerusts ist RNA:

DNA-Segment RNA-Segment

ST.26, Absatz 55 qilt hier:

“65. Bei einer Nukleotidsequenz, die sowohl DNA- als auch RNA-Segmente von einem
oder mehreren Nukleotiden enthélt, muss die Molekilart als DNA angegeben werden.
Das kombinierte DNA/RNA-Molekul muss in der Merkmalstabelle mit dem
Merkmalschlissel "source" und dem obligatorischen Qualifier "organism" mit dem Wert
"synthetic construct" und dem obligatorischen Qualifier "mol_type" mit dem Wert "other
DNA" ndher beschrieben werden. Jedes DNA- und RNA-Segment des kombinierten
DNA/RNA-Molektils muss mit dem Merkmalschlissel "misc_feature" und dem Qualifier
"note", der angibt, ob es sich bei dem Segment um DNA oder RNA handelt, naher
beschrieben werden." wIPO
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Sonderfalle
DNA/RNA-Hybridsequenzen

Wenn eine Sequenz ein Hybridmolekdl ist, d.h. ein Teil des
Grundgerusts ist DNA und ein Teil des Grundgerusts ist RNA:

DNA-Segment RNA-Segment

ST.26, Absatz 55 qilt hier:

“65. Bei einer Nukleotidsequenz, die sowohl DNA- als auch RNA-Segmente von
einem oder mehreren Nukleotiden enthalt, muss die Molekdlart als DNA angegeben
werden. Das kombinierte DNA/RNA-Molekil muss in der Merkmalstabelle mit dem
Merkmalschliissel "source" und dem obligatorischen Qualifier "organism" mit dem
Wert "synthetic construct” und dem obligatorischen Qualifier "'mol_type" mit dem Wert
"other DNA" ndher beschrieben werden. Jedes DNA- und RNA-Segment des
kombinierten DNA/RNA-Molekiils muss mit dem Merkmalschlissel "misc_feature"
und dem Qualifier "note", der angibt, ob es sich bei dem Segment um DNA oder RNA
handelt, naher beschrieben werden." WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION

88



Sonderfalle
DNA/RNA-Hybridsequenzen

Wenn eine Sequenz ein Hybridmolekul ist, d.h. ein Teil des Grundgerists
ist DNA und ein Teil des Grundgerusts ist RNA:

DNA-Segment RNA-Segment

ST.26, Absatz 55 qilt hier:

“65. Bei einer Nukleotidsequenz, die sowohl DNA- als auch RNA-Segmente von einem
oder mehreren Nukleotiden enthalt, muss die Molekdlart als DNA angegeben werden.
Das kombinierte DNA/RNA-Molekil muss in der Merkmalstabelle mit dem
Merkmalschliissel "source" und dem obligatorischen Qualifier "organism" mit dem Wert
"synthetic construct” und dem obligatorischen Qualifier "mol_type" mit dem Wert "other
DNA" ndher beschrieben werden. Jedes DNA- und RNA-Segment des kombinierten
DNA/RNA-Molektils muss mit dem Merkmalschlissel "misc_feature" und dem Qualifier
"note", der angibt, ob es sich bei dem Segment um DNA oder RNA handelt, naher
beschrieben werden." wIPO
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Sonderfalle
DNA/RNA-Hybridsequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende DNA/RNA-Hybridsequenz:
5’ -ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

wobei Symbole in Gro3buchstaben den DNA-Teil und Symbole in
Kleinbuchstaben den RNA-Teil darstellen.

Die Reste 1-6 und 27-32 sind DNA, die Reste 7-26 sind RNA

Zu beachten:
1. Bezeichnung des Organismus
2. Molekdiltyp und "mol_type"
3. Identifizierung von DNA- und RNA-Segmenten

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende DNA/RNA-Hybridsequenz:
5’ -ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

wobei Symbole in GroR3buchstaben den DNA-Teil und Symbole in
Kleinbuchstaben den RNA-Teil darstellen.

ST.26, Absatz 55 legt fest: “... der Molekiltyp muss als DNA angegeben
werden. Das kombinierte DNA/RNA-Molekul muss in der Merkmalstabelle
mit dem Merkmalschlissel "source" und dem obligatorischen Qualifier
"organism" mit dem Wert "synthetic construct” und dem obligatorischen

Qualifier "mol_type" mit dem Wert "other DNA" naher beschrieben
werden."

v/ Molekiiltyp = "DNA"

v/ Qualifier Organismusname = "synthetic construct"
v/ Qualifier "mol_type" = “other DNA™ WIPO

WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



92

Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende DNA/RNA-Hybridsequenz:
5’ -ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

wobei Symbole in Gro3buchstaben den DNA-Teil und Symbole in
Kleinbuchstaben den RNA-Teil darstellen.

‘/ Alle Uracilreste mussen durch das Symbol "t" dargestellt werden. Daher
muss die Sequenz im Sequenzprotokoll wie folgt wiedergegeben werden:

acctgccgtcccacgtgtccgaggtagcatta

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende DNA/RNA-Hybridsequenz:
5’ -ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

wobei Symbole in Gro3buchstaben den DNA-Teil und Symbole in
Kleinbuchstaben den RNA-Teil darstellen.

ST.26, Absatz 55 legt fest: "Jedes DNA- und RNA-Segment des
kombinierten DNA/RNA-Molektls muss mit dem MerkmalschlUssel
"misc_feature" und dem Qualifier "note", der angibt, ob es sich bei dem
Segment um DNA oder RNA handelt, naher beschrieben werden."

\/Drei Segmente = drei Merkmalschliissel "misc_feature"

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

Eine Anmeldung offenbart die folgende DNA/RNA-Hybridsequenz:
5’ -ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

wobei Symbole in Gro3buchstaben den DNA-Teil und Symbole in
Kleinbuchstaben den RNA-Teil darstellen.

Segment 1, Reste 1-6:
Merkmalschlissel "misc_feature" mit Lage "1..6"
Qualifier "note" mit Wert "DNA"

‘/ Segment 2, Reste 7-26:
Merkmalschlissel "misc_feature" mit Lage "7..26"
Qualifier "note" mit Wert “RNA"

‘/ Segment 3, Reste 27-32
Merkmalschltssel "misc_feature" mit Lage "27..32" WIPO
Qualifier "note" mit Wert "DNA" INTELLECTUAL PROPERTY

ORGANIZATION
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

<SequenceData sequenceIDNumber="4">
<INSD5eq>
<INSD5eq_length>32</INSD5eq_length>
<INSDSeq_moltype>DNA</INSDSeq _moltype
<INSDSeq_division>PAT</INSDSeq_division>
<INSDSeq_feature-table:
<IN5DFeature:
<INSDFeature_key>source</INSDFeature_key>
<INSDFeature location>1..32</INSDFeature location:>
<INSDFeature quals>
<INSDQualifier:
<INSDQualifier name>mol type</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier valuerother DMA</INSDQualifier value:>
</INSDQualifier:
<INSDQualifier id="gle":
<INSDQualifier namerorganism</INSDQualifier name:
<INSDQualifier value:synthetic construct</INSDQualifier wvalue:
</INSDQualifiers
</INSDFeature_quals:
</INSDFeature:>

WIPO
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Sonderfalle
DNA- und RNA-Sequenzen

<IMSDFeatures
<INSDFeature_key>misc_feature</INSDFeature_key>
<INsSDFeature_location»l..6</INSDFeature_location> DNA-Segment 1
<INSDFeature_quals:> -
<INSDQualifier id="gl1":
<INSDQualifier_name:note</INSDQualifier_name:
<INSDQualifier value>DNA</INSDQualifier walue>
</INSDQualifier>
</INSDFeature_gquals>
< /INSDFeature:>
<INSDFeature:
<INSDFeature_key»misc_feature</INSDFeature_key:>
<INSDFeature_location:7..26</INSDFeature_location: RNA'Segment 2
<INSDFeature_quals> I
<INSDQualifier id="gl2":»
<INSDQualifier_name>note</INSDQualifier_name:
<INSDQualifier_wvalue»RMA</INSDQualifier_waluex
</INSDQualifisrs:
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
<INsDFeature>
<INSDFeature_keyrmisc Teature</INSDFeature_key>

<INSDFeature_location»>27..32</INSDFeature_location DNA_Segment 3

<INSDFeature_quals:
<INSDQualifier id="gql3™:>
<INSDQualifier name>note</INSDQualifier name:
<INSDQualifier_waluexDMA</INSDQualifier_waluex
</INSDQualifiesr>
</INSDFeature_quals:
< /INSDFeature>
</INSDSeq_feature-table:
<INSDSeq_sequenceracctgocgtocccacgtgtoecgagetageatta</INSDSeq_sequences

</INSDseq>
</SequenceData> WIPO
</5T265equencelisting> WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



Fragen?

WIPO
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Nukleotidanaloga,
D-Aminosauren und
verzweigte
Sequenzen
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Neue Molekllarten

Nukleotidanaloga

Nukleinsauresequenzen, die ein oder mehrere Nukleotidanaloga enthalten,
mussen den Regeln von ST.26 entsprechen

Nukleotidanaloga sind in der Definition eines "Nukleotids" unter ST.26,
Absatz 3(g)(2) enthalten:

"ein Analog von einem 2'-Desoxyribose-5'-monophosphat oder Ribose-5'-Monophosphat,
das bei der Bildung des Grundgerists eines Nukleinsaureanalogs zu einer Anordnung
von Nukleobasen flihrt, die die Anordnung von Nukleobasen in Nukleinsauren nachahmt,
welche ein  2'-Desoxyribose-5'-monophosphat- oder Ribose-5-monophosphat-
Grundgertst enthalten, wobei der Nukleinsaureanalog zur Basenpaarung mit einer
erganzenden Nukleinsaure in der Lage ist"

Gangige Nukleotidanaloga sind Peptidnukleinsauren (PNAS),
Glykolnukleinsduren (GNAs), Threosenukleinsauren und Morpholinos

Missen in der Richtung von links nach rechts, welche die Richtung von 5'

zu 3' nachahmt, wiedergegeben werden. (ST.26, Absatz 11)
WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



100

Neue Molekllarten

Nukleotidanaloga

Eine Patentanmeldung offenbart die folgende Sequenz der Glykolnukleinsaure
(GNA):

PO,-tagttcattgactaaggctccccattgact-0OH

wobei das PO,-Ende der Sequenz das 5'-Ende einer DNA-Sequenz nachahmt.

‘/ Diese Sequenz muss in ein Sequenzprotokoll aufgenommen werden

WIPO
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Neue Molekllarten

Nukleotidanaloga

Eine Patentanmeldung offenbart die folgende Sequenz der Glykolnukleinsaure
(GNA):

PO,-tagttcattgactaaggctccccattgact-0H

wobei das PO,-Ende der Sequenz das 5'-Ende einer DNA-Sequenz nachahmt.

\/ Diese Sequenz muss in ein Sequenzprotokoll aufgenommen werden
\/ Das PO,-Ende ahmt das 5'-Ende nach, so dass die Sequenz in der

angezeigten Richtung wiedergegeben werden muss.

WIPO
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Neue Molekullarten
Nukleotidanaloga

Eine Patentanmeldung offenbart die folgende Sequenz der Glykolnukleinsaure
(GNA):

PO,-tagttcattgactaaggctccccattgact-0H

wobei das PO,-Ende der Sequenz das 5'-Ende einer DNA-Sequenz nachahmt.

\/ Diese Sequenz muss in ein Sequenzprotokoll aufgenommen werden
‘/ Das PO,-Ende ahmt das 5'-Ende nach, so dass die Sequenz in der
angezeigten Richtung wiedergegeben werden muss

\/ Die gesamte Sequenz muss mit dem Merkmalschliissel "modified_base",
einem Qualifier "mod_base" mit dem Wert "OTHER", und einem Qualifier
"note", der den vollstandigen, nicht abgekirzten Namen der modifizierten
Nukleotiden enthalt, z.B. "glycol nucleic acids", annotiert werden

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



103

Neue Molekllarten

Nukleotidanaloga

- «INSDFeature=
<INSDFeature_key>modified_base</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>1..30</INSDFeature_location=

- <INSDFeature_quals>
- «<INSDQualifier>
<INSDQualifier_name>=mod_base=/INSDQualifier_name=
=INSDQualifier_value=>OTHER</INSDQualifier_valuex>
< INSDQualifier=
- <INSDQualifier=
<INSDQualifier_name>=note</INSDQualifier_name=
<INSDQualifier_value> 2,3-dihydroxypropyl nucleosides (glycol nucleic acids)</INSDQualifier_value=
< INSDQualifier=
</INSDFeature_quals>
< fINSDFeature=
</INSD5Seq_feature-table>
<INSDSeq_sequence=tagttcattgactaaggcteccccattgact</INSDSeq_sequence=

</INSDSeq=>
Hinweis: Eine ausfuhrliche Erlauterung dieses Beispiels finden Sie im WIPO
WIPO-Standard ST.26, Anhang VI, Beispiel 3(g)-4. WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Neue Molekllarten

D-Aminosauren

Aminosauresequenzen, die eine oder mehrere D-Aminosauren enthalten,
unterliegen den Regeln von ST.26

D-Aminosauren sind in der Definition einer "Aminosaure" nach ST.26,
Absatz 3(a) enthalten:

"Unter "Aminosaure” ist jede Aminosaure zu verstehen, die mit einem der in Anhang |
(siehe Abschnitt 3, Tabelle 3) aufgefiihrten Symbole beschrieben werden kann. Zu

diesen Aminosauren gehéren unter anderem D-Aminosauren und Aminosauren mit
modifizierten oder synthetischen Seitenketten."

D-Aminosauren mussen in der Sequenz wenn madglich als das
entsprechende unmodifizierte Aminosauresymbol L ausgewiesen werden

mussen in der Merkmalstabelle als eine modifizierte Aminosaure

beschrieben werden WIPO

WORLD
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Neue Molekllarten

D-Aminosauren

Eine Patentanmeldung beschreibt die folgende Sequenz:
D-Ala-D-Glu-Lys-Leu-Gly-D-Met

\/ Diese Sequenz muss in ein Sequenzprotokoll aufgenommen werden

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION



Neue Molekllarten

D-Aminosauren

Eine Patentanmeldung beschreibt die folgende Sequenz:
D-Ala-D-Glu-Lys-Leu-Gly-D-Met

\/ Diese Sequenz muss in ein Sequenzprotokoll aufgenommen werden
v/ Istdarzustellen als: AGKLGM

Das Alanin in Position 1, die Glutaminsaure in Position 2 und das
Methionin in Position 6 mussen jeweils mit einem Merkmalschlissel "SITE"
und einem Qualifier "NOTE" mit dem vollstdndigen, nicht abgeklrzten
Namen der entsprechenden Aminosaure annotiert werden

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Neue Molekllarten

D-Aminosauren

- <INSDFeature>
<INSDFeature_key>SITE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>1</INSDFeature_location>
- <INSDFeature_quals>
- <INSDQualifier id="q4">
<INSDQualifier_name>NOTE</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier_value>D-alanine</INSDQualifier_value>
</INSDQualifier>
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
- <INSDFeature>
<INSDFeature_key>SITE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>»2</INSDFeature_location>
- <INSDFeature_quals>
- <INSDQualifler id="q5">
<INSDQualifier_name>NOTE </INSDQualifier_name>
<INSDQualifier_value>D-glutamic acid</INSDQualifier_value>
</INSDQualifier>
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
- <INSDFeature>
<INSDFeature_key>SITE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>6</INSDFeature_location>
- <INSDFeature_quals>
- <INSDQualifier id="q6">
<INSDQualifler_name>NOTE</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier_value>D-methionine</INSDQualifier_value>
</INSDQualifier>
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
</INSDSeq_feature-table>
<INSDSeq_sequence>AEKLGM</INSDSeq_sequence>

Hinweis: Eine ausfuhrliche Erlauterung eines éhnlichen Beispiels finden Sie im

. WIPO
WIPO-Standard ST.26, Anhang VI, Beispiel 3(a)-1.

WORLD
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Neue Molekllarten

Verzweigte Sequenzen

Verzweigte Nukleinsauresequenzen und verzweigte
Aminosauresequenzen unterliegen den Regeln von ST.26

Lineare Regionen von verzweigten Sequenzen mussen in ein
Sequenzprotokoll aufgenommen werden, wenn sie 10 oder mehr
spezifisch definierte Nukleotide oder 4 oder mehr spezifisch definierte
Aminosauren enthalten. (WIPO-Standard ST.26, Absatz 7)

Jede lineare Region einer verzweigten Sequenz, welche die
Mindestlangenanforderung erflllt, muss als eine separate Sequenz mit
ihrer eigenen SEQ ID-Kennzahl aufgenommen werden

Die Anzahl der spezifisch definierten Reste in jeder einzelnen linearen

Region muss bertcksichtigt werden, nicht die Gesamtzahl der spezifisch
definierten Reste in der Struktur

WIPO

WORLD
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Neue Molekularten
Verzweigte Sequenzen

Eine Patentanmeldung beschreibt ein Peptid mit der folgenden

S€AUENZ. N, Asp-Gly-Ser-Ala-Lys-Lys-Lys-Lys-CO,H

4
4

NH,-Ala-Ala-Ser-His-Gly

wobei --__. eine Amidbindung zwischen dem C-Terminus des Glycins
und der Seitenkette des Lysins angibt

Beide linearen Regionen enthalten = 4 spezifisch definierte Aminosauren,
so dass beide in einem Sequenzprotokoll enthalten sein missen

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Neue Molekllarten

Verzweigte Sequenzen

Eine Patentanmeldung beschreibt ein Peptid mit der folgenden

SEQUENZ 14 Asp-Gly-Ser-Ala-Lys-Lys-Lys-LyssCO,H
NHJ-Ala-Ala-Ser-His-Gly 2 1

wobei ----- eine Amidbindung zwischen dem C-Terminus des Glycins
und der Seitenkette des Lysins angibt

Beide linearen Regionen enthalten = 4 spezifisch definierte Aminosauren,
so dass beide in einem Sequenzprotokoll enthalten sein missen

Jede lineare Region muss als eine separate Sequenz mit einer eigenen
SEQ ID-Kennzahl enthalten sein

WIPO
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Neue Molekllarten

Verzweigte Sequenzen

Eine Patentanmeldung beschreibt ein Peptid mit der folgenden

S€AUENZ. N, Asp-Gly-Ser-Ala-Lys-Lys-Lys-Lys-CO,H

/
/

NH,-Ala-Ala-Ser-His-Gly

wobei ----- eine Amidbindung zwischen dem C-Terminus des Glycins
und der Seitenkette des Lysins angibt

Beide linearen Regionen enthalten = 4 spezifisch definierte Aminosauren,
so dass beide in einem Sequenzprotokoll enthalten sein missen

Jede lineare Region muss als eine separate Sequenz mit einer eigenen
SEQ ID-Kennzahl enthalten sein

Beide Sequenzen sollten annotiert werden, um die Lage und die Art der

Amidbindung anzugeben
WIPO
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Neue Molekllarten

Verzweigte Sequenzen

- «INSDFeature=
<INSDFeature_key>=SITE</INSDFeature_key>
<IMSDFeature_location=>5</INSDFeature_location =
- <INSDFeature_quals>
- <INSDQualifier id="q4" >
zINSDQualifier_name>=>NOTE</INSDQualifier_name=
1 zINSDQualifier_value=Lysine side chain is amide bonded to the carboxy
terminus of the glycine in SEQ ID NO:2</INSDQualifier_value>
< /INSDQualifier>
=/INSDFeature_quals>
< fINSDFeature=
=/INSDSeq_feature-table>
=INSDSeq sequence=>DGSAKKKK </INSDSeq sequence>

- =INSDFeature=
<INSDFeature_key=SITE</INSDFeature_key=>
<INSDFeature_location=5</INSDFeature_location=
- <INSDFeature_quals=>
- <INSDQualifier id="q11">
<INSDQualifier_name=MNOTE</INSDQualifier_namez=
2 <INSDQualifier_wvalue=glycine carboxy terminus is amide bonded to the side
chain of the lysine in SEQ ID NO:1, position 5</INSDQualifier_value=
=[INSDQualifier=
</INSDFeature_quals:>
</INSDFeature=
</INSDSeq_feature-table=
<INSDSeq_sequence=AASHG</INSDSeq_sequence=

Hinweis: Eine ausflhrliche Erlauterung eines ahnlichen Beispiels WL';%
finden Sie im WIPO-Standard ST.26, Anhang VI, Beispiel 7(b)-3. INTELLECTUAL PROPERTY
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Seqguenzvarianten
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Seqguenzvarianten

ST.26 Absatz 3(m) definiert eine "Sequenzvariante" als

"eine Nukleotid- oder Aminosauresequenz, die einen oder mehrere
Unterschiede in Bezug auf eine primare Sequenz enthalt. Diese
Unterschiede konnen alternative Reste (siehe Absatze 15 und 27),
modifizierte Reste (siehe Absatze 3(g), 3(h), 16 und 29), Deletionen,
Einflgungen und Substitutionen umfassen. Siehe Abséatze 93 bis 95."

Die Art und Weise, in der eine Sequenzvariante offenbart wird,
bestimmt, wie sie in einem Sequenzprotokoll dargestellt werden
MUuSsS.

ST.26, Absatze 93-95 regeln die Darstellung der Varianten.

WIPO
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Seqguenzvarianten
Absatz 93

Absatz 93: Eine primare Sequenz und jede Variante dieser Sequenz, wobei
lede durch die Zahlung ihrer Reste offenbart wird und in Absatz 7 enthalten ist,

muss in das Sequenzprotokoll aufgenommen und ihr eine eigene
Sequenzkennzahl zugewiesen werden.

e

/

7

— Wird jede Variante separat gezahlt, dann muss jede Variante
N\ ihre eigene SEQ ID-Kennzahl haben!

\

—

N

WIPO
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Seqguenzvarianten
Absatz 93

Eine Patentanmeldung enthélt eine Abbildung mit dem folgenden multiplen
Sequenzalignment:

Consensus QFINAakIIRHPE DImlL.IK
Homo sapiens OQFINAAK[IIRHPD DIMLIK
Pongo abelii OQFINAAK[IIRHPD DIMLIK
Pan paniscus OFINAAK[I IRHPK DIMLIK
Rhinopithecus bieti QFINATK[I IRHPK DIMLIK
Rhinopithecus roxellana LEGNEQFINATO TRHPK DIMLIK

Kleinbuchstaben stellen die vorherrschenden Aminosaurereste unter den alignierten
Sequenzen dar.

‘/ Jede der 6 aufgezahlten Sequenzen muss im Sequenzprotokoll als eine
separate Sequenz mit einer eigenen SEQ ID-Kennzahl aufgefiihrt sein.

Hinweis: Eine ausfuhrliche Erlauterung eines ahnlichen Beispiels finden Sie im W&,zg

WIPO-Standard ST.26, Anhang VI, Beispiel 93-3. INTELLECTUAL PROPERTY

ORGANIZATION
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Seqguenzvarianten
Korrekte Annotation

Der fur die Annotation einer Variante korrekte Merkmalschllssel hangt
vom Molekultyp und der Art der Variation ab:

Type of Feature Key Qualifier Use
sequence

Nucleic acid variation replace or Naturally occurring mutations and

note polymorphisms, e.g., alleles, RFLPs.

Nucleic acid misc_difference replace or | Variability introduced artificially, e.g., by

note genetic manipulation or by chemical
synthesis.

Amino acid VAR_SEQ NOTE Variant produced by alternative splicing,
alternative promoter usage, alternative
initiation and ribosomal frameshifting.

Amino acid VARIANT NOTE Any type of variant for which VAR_SEQ
is not applicable.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 96
WIPO

WORLD
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Seqguenzvarianten

Restriktivstes Mehrdeutigkeitssymbol

ST.26, Absatze 15 und 27 besagen, dass, wenn ein
Mehrdeutigkeitssymbol erforderlich ist, "das restriktivste Symbol zu
verwenden ist..."

Was bedeutet das?

Zum Beispiel:
Wenn in einer Nukleotidsequenz eine Position "a or ¢" sein kann, verwenden

Sie das Mehrdeutigkeitssymbol "m" anstelle von "n".

Wenn in einer Aminosauresequenz eine Position "L or " sein kann,
verwenden Sie das Mehrdeutigkeitssymbol "J" anstelle von "X".

Zur Erinnerung: "n" und "X" haben Standardwerte, so dass jedes Mal, wenn
"n" oder "X" fur etwas anderes als den Standardwert verwendet wird, eine
Annotation erforderlich ist. WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
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Seqguenzvarianten
Absatz 94

Absatz 94: Jede Sequenzvariante, die als eine einzelne Sequenz mit gezahlten
alternativen Resten an einer oder mehreren Positionen offenbart wird, muss in
das Sequenzprotokoll aufgenommen werden und ist durch eine einzelne
Sequenz darzustellen, wobei die gezahlten alternativen Reste durch das

restriktivste Mehrdeutigkeitssymbol dargestellt werden (siehe Absatze 15 und
27).

e

X i

- 7
— Wenn Varianten NICHT separat gezahlt werden, sondern
N\ einfach als variable Reste in der priméren Sequenz dargestellt
N>

werden, dann bendétigen diese keine separate SEQ ID-
Kennzahl!

WIPO

WORLD
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Seqguenzvarianten
Absatz 94

Eine Patentanmeldung offenbart ein Peptid der Sequenz:
Gly-Gly-Gly-[Leu or lle]-Ala-Thr-[Ser or Thr]

Kann als einzelne Sequenz in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden
Die bevorzugte Darstellung der Sequenz ist: GGGJATX

[Leu or lle] ist durch das restriktivste Mehrdeutigkeitssymbol "J" darzustellen

AN NANAN

[Ser or Thr] ist durch das Symbol "X" zusammen mit dem MerkmalschllUssel
"VARIANT" mit einem Qualifier "note", der angibt, dass X Serin oder Threonin
Ist, darzustellen

WIPO
Hinweis: Eine ausfuhrliche Erlauterung dieses Beispiels finden Sie im WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY

WIPO-Standard ST.26, Anhang VI, Beispiel 94-1. ORGANIZATION
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Seqguenzvarianten
Absatz 95

Absatz 95: Jede Sequenzvariante, die nur durch Verweis auf Loschung(en),
Einfiugung(en) oder Substitution(en) in einer primaren Sequenz im Sequenzprotokoll
offenbart wird, sollte in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden. Wird eine solche
Sequenzvariante in das Sequenzprotokoll aufgenommen:

(a) kann sie durch Annotation der primaren Sequenz dargestellt werden, wenn sie eine
oder mehrere Variationen an einer einzelnen Stelle oder an mehreren verschiedenen
Stellen enthélt und das Auftreten dieser Variationen unabhangig ist;

(b) sollte sie als eine separate Sequenz dargestellt und ihr eine eigene Sequenzkennzahl
zugewiesen werden, wenn sie Variationen an mehreren verschiedenen Stellen enthalt
und das Auftreten dieser Variationen voneinander abhangig ist; und

(c) muss sie als eine separate Sequenz dargestellt und ihr eine eigene Sequenzkennzahl
zugewiesen werden, wenn sie eine eingefligte oder substituierte Sequenz mit mehr als
1000 Resten enthalt (siehe Absatz 86).

\
\\ - "Verweis auf Deletion(en), EinflUgung(en) oder Substitution(en)"
9 — bedeutet, dass die Varianten in Prosa offenbart werden.

N
WIPO
\\ WORLD
- INTELLECTUAL PROPERTY
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Seqguenzvarianten
Absatz 95(a)

Eine Anmeldung enthalt die folgende Offenbarung:

Peptidfragment 1. Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-lle-Cys
wobei Xaa eine beliebige Aminosaure ist

* * *

... in einer anderen Ausflihrungsform ist das Peptidfragment 1:
Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-lle-Cys, wobei Xaa Val, Thr oder Asp sein kann .....

* * *

... in einer anderen Ausflhrungsform ist das Peptidfragment 1:
Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-lle-Cys, wobei Xaa Val sein kann...

Die primare Sequenz, Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-lle-Cys, enthéalt eine oder mehrere
Variationen an einer einzigen Stelle und das Auftreten dieser Variationen ist

unabhangig. WIEO
m?‘ii?_ECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Seqguenzvarianten
Absatz 95(a)

Die primare Sequenz muss in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden, und
Varianten kbnnen durch Annotation der primaren Sequenz dargestellt werden

Die umfassendste Ausfiihrungsform muss die Version sein, die im Sequenzprotokoll
enthalten ist — in diesem Beispiel ist es die Version, in der Xaa "eine beliebige
Aminosaure" ist

Die Sequenz muss als GLPXRIC dargestellt werden und bendtigt den
Merkmalschlissel "VARIANT" in Position 4 und einen Qualifier "note", der angibt,
dass Xaa "eine beliebige Aminosaure" ist

Obwohl nicht erforderlich, wird empfohlen, dass die folgenden drei Varianten als
separate Sequenzen in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden:

GLPVRIC
GLPTRIC
GLPDRIC

S XN X X

Hinweis: Eine ausfuhrliche Erlauterung dieses Beispiels finden Sie im WIPO-Standard ST.26, WIPO
Anhang VI, Beispiel 95(a)-1. WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Seqguenzvarianten
Absatz 95(b)

Eine Patentanmeldung beschreibt die folgende Konsensussequenz:
aatgn,cccacgaatgn,cac

wobei n, und n, a, t, g, oder ¢ sein kdnnen.

Mehrere Sequenzvarianten werden wie folgt offenbart:

wenn n; aist, dann ist n, t, g, oder c
wenn n, tist, dannist n, a, g, oder c
wenn n; g ist, dann ist n, t, a, oder c
wenn n, cist, dannist n, t, g, oder a

Die Konsensussequenz enthéalt Variationen an mehreren verschiedenen Stellen,

und das Auftreten dieser Variationen ist voneinander abhangig
WIPO
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Seqguenzvarianten
Absatz 95(b)

‘/ Die Konsensussequenz muss in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden, und
Varianten sind als separate Sequenzen darzustellen

‘/ Die umfassendste Ausfiihrungsform muss die Version sein, die im Sequenzprotokoll
enthalten ist: wobei n; und n, "a, t, g, oder c sein kbnnen"

‘/ Die Sequenz muss wie folgt dargestellt werden: aatgncccacgaatgncac

Fur "n" ist keine Annotation erforderlich, da "n" bei fehlendem Merkmalschliissel als
\/ "a", "c", "g" oder "t" interpretiert wird (siehe ST.26, Absatz 15)

Es ist zwar nicht erforderlich, aber es wird dringend empfohlen, die folgenden vier
\/ Varianten als separate Sequenzen in das Sequenzprotokoll aufzunehmen:

aatgacccacgaatgbcac (b =t, g, oder c¢)
aatgtcccacgaatgvcac (v =a, g, oder c)
aatggcccacgaatghcac (h =t, a, oder ¢)
aatgccccacgaatgdcac (d =t, g, oder a)
Hinweis: Eine ausfihrliche Erlauterung eines &hnlichen Beispiels WIPO

finden Sie im WIPO Standard ST.26, Anhang VI, Beispiel 95(b). INTELLEOTUAL PROFERTY

ORGANIZATION
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Seqguenzvarianten
Absatz 95(c)

Eine Anmeldung enthalt die folgende Offenbarung:

... -Met-Gly-Leu-Pro-Arg-Xaa-Arg-lle-Cys-Lys- ...

wobei Xaa Gly ist oder eine Insertion der Sequenz
Cys-Tyr-lle-Lys-Ser-(1000 Aminosauren)-Leu-Thr-Pro-Lys

Eine Sequenzvariante enthalt eine eingefiigte oder substituierte Sequenz mit
mehr als 1000 Resten

WIPO
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Seqguenzvarianten
Absatz 95(c)

v

Die Variante, bei der Xaa = eine Insertion von mehr als 1000 Resten ist,
muss als eine separate Sequenz mit einer eigenen SEQ ID-Kennzahl in
das Sequenzprotokoll aufgenommen werden.

Die Variante, bei der Xaa = Gly ist, wird ebenfalls als eine separate
Sequenz mit einer eigenen SEQ ID-Kennzahl in das Sequenzprotokoll
aufgenommen.

...-MGLPRGRICK-...

WIPO
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

G-L-P-T-R-I-C-[L or I]-A-V-[G or A]

TTTTTTTTTTTTTTTTTTTT
OOOOOOOOOOOO
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

G-L-P-T-R-I-C-[L or I]-A-V-[G or A]

A: Absatz 94:

"Jede Sequenzvariante, die als eine einzelne Sequenz mit gezahlten
alternativen Resten an einer oder mehreren Positionen offenbart wird, muss in
das Sequenzprotokoll aufgenommen werden und ist durch eine einzelne
Sequenz darzustellen, wobei die gezahlten alternativen Reste durch das
restriktivste Mehrdeutigkeitssymbol dargestellt werden."

WIPO
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

Position 1 2 |3 4 ) 6 | 7 8 9

Sequence A V | L T Y L | R G E

Variant 1 A
Variant 2 P P

Variant 3 A I G Y

Variant 4

Ein Leerraum in der Tabelle gibt an, dass eine Aminosaure in der Variante mit
der entsprechenden Aminoséaure in der "Sequence" Ubereinstimmt, und ein "-"
bedeutet die Deletion der entsprechenden Aminoséaure in der "Sequence".

WIPO
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

Position 1 2 |3 4 ) 6 | 7 8 9

Sequence A V | L T Y L | R G E

Variant 1 A
Variant 2 P P

Variant 3 A I G Y

Variant 4

Ein Leerraum in der Tabelle gibt an, dass eine Aminosaure in der Variante mit
der entsprechenden Aminoséaure in der "Sequence" Ubereinstimmt, und ein "-"
bedeutet die Deletion der entsprechenden Aminoséaure in der "Sequence".

A: Absatz 93

"Eine primare Sequenz und jede Variante dieser Sequenz, wobei jede durch
die Zahlung ihrer Reste offenbart wird und in Absatz 7 enthalten ist, muss in
das Sequenzprotokoll aufgenommen und ihr eine eigene Sequenzkennzahl
zugewiesen werden." wirPo
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

Eine Abbildung offenbart die folgende Sequenz:
Met-Gly-Ala-lle-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp (Sequenz 1)

Die Spezifikation enthalt die folgenden Angaben zur Sequenz 1:

... iIn bestimmten Ausfiihrungsformen ist das Valin in Position 7 der Sequenz 1
durch Alanin ersetzt...

WIPO
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

Eine Abbildung offenbart die folgende Sequenz:
Met-Gly-Ala-lle-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp (Sequenz 1)

Die Spezifikation enthalt die folgenden Angaben zur Sequenz 1:

... iIn bestimmten Ausfiihrungsformen ist das Valin in Position 7 der Sequenz 1
durch Alanin ersetzt...

A: Absatz 95(a): "Jede Sequenzvariante, die nur durch Verweis auf Deletion(en),
Einfligung(en) oder Substitution(en) in einer primaren Sequenz im Sequenzprotokoll
offenbart wird, sollte in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden. Wird eine solche
Sequenzvariante in das Sequenzprotokoll aufgenommen:

(a) kann sie durch Annotation der primaren Sequenz dargestellt werden, wenn sie eine
oder mehrere Variationen an einer einzelnen Stelle oder an mehreren verschiedenen
Stellen enthélt und das Auftreten dieser Variationen unabhangig ist;"
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

Eine Abbildung offenbart die folgende Sequenz:
Met-Gly-Ala-lle-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp (Sequenz 1)

Die Spezifikation enthalt die folgenden Angaben zur Sequenz 1:

... wenn das Valin in Position 7 der Sequenz 1 durch Alanin ersetzt wird, dann
wird das Alanin in Position 10 durch Valin ersetzt....
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Seqguenzvarianten

F: Welcher Absatz trifft auf die folgende Offenbarung zu?

Eine Abbildung offenbart die folgende Sequenz:
Met-Gly-Ala-lle-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp (Sequenz 1)

Die Spezifikation enthalt die folgenden Angaben zur Sequenz 1:

... wenn das Valin in Position 7 der Sequenz 1 durch Alanin ersetzt wird, dann
wird das Alanin in Position 10 durch Valin ersetzt....

A: Absatz 95(b) : Jede Sequenzvariante, die nur durch Verweis auf Deletion(en),
Einfligung(en) oder Substitution(en) in einer primaren Sequenz im Sequenzprotokoll
offenbart wird, sollte in das Sequenzprotokoll aufgenommen werden. Wird eine solche
Sequenzvariante in das Sequenzprotokoll aufgenommen:

(b) sollte sie als eine separate Sequenz dargestellt und ihr eine eigene Sequenzkennzahl
zugewiesen werden, wenn sie Variationen an mehreren verschiedenen Positionen enthalt
und das Auftreten dieser Variationen voneinander abhangig ist;
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Fragen?
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