
Outil bureautique WIPO Sequence

Webinaire de formation



De quoi allons-nous parler aujourd’hui?

But de l’outil

Principales vues dans l’interface : page d’accueil “Projets”, détails 

du projet

Les principales caractéristiques proposées :

Créer un projet et des séquences

Importer les données des listages des séquences – différents 

formats acceptés

Valider les données des listages des séquences – rapport de 

vérification

Ajouter les données du projet – clés de caractérisation et 

qualificateurs

Générer des listages des séquences selon la norme ST.26

Appui linguistique et définition des préférences
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Ce que nous n’allons pas aborder

Ce qui est traité dans l’introduction à la norme ST.26 de 

l’OMPI.

Si vous n’avez pas terminé ce module, veuillez consulter 

la norme ST.26 de l’OMPI à l’adresse suivante : 

https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/fr/pdf/03-

26-01.pdf
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https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/fr/pdf/03-26-01.pdf


But de l’outil bureautique 

À compter du 1er janvier 2022, tous les listages des 

séquences déposés au niveau international, national ou 

régional devront être conformes à la norme ST.26 de 

l’OMPI.

Outil bureautique commun produit par l’OMPI pour créer 

et valider des listages des séquences selon la 

norme ST.26 de l’OMPI.

Outil produit par l’OMPI pour faire en sorte que les 

déposants du monde entier aient accès au même outil 

gratuit.
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WIPO Sequence : installation

L’outil bureautique WIPO Sequence est compatible avec 

les systèmes d’exploitation MS Windows, Mac OSX et 

Linux.

Une fonctionnalité de mise à jour automatique avertit 

l’utilisateur lorsqu’une nouvelle version sera disponible.

Tous les modules d’installation et la documentation 

d’aide aux utilisateurs peuvent être téléchargés à partir 

de la page d’accueil de WIPO Sequence, à l’adresse 

https://www.wipo.int/standards/fr/sequence
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https://www.wipo.int/standards/fr/sequence


WIPO Sequence : important

L’ensemble des listages des séquences générés et des 

données relatives aux projets figurant dans WIPO 

Sequence sont stockés localement (sur l’ordinateur de 

l’utilisateur).

Les projets peuvent être créés et les listages des 

séquences générés hors ligne, mais la fonction de mise 

à jour automatique nécessite une connexion à l’Internet.

WIPO Sequence est mis à la disposition de tous les 

déposants à titre gratuit, sans fourniture du code source.
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Page d’accueil “Projets”
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Détails du projet
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Principales caractéristiques (1)

Créer un projet :

Informations générales

Séquences

Valider le projet

Générer le listage des séquences selon la norme ST.26

Imprimer le listage des séquences

Valider le listage des séquences conforme à la 

norme ST.26

Listes personnalisées :

Organismes personnalisés

Personne et organisation
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Principales caractéristiques (2)
Importer :

Listage des séquences existant : ST.25/ST.26

Formats courants : FASTA/raw/multiséquences

Projet conforme à la norme ST.26 existant

Caractéristiques de l’outil :

Préférences

Aide multilingue

Mise à jour automatique

La liste complète des fonctionnalités de l’outil figure dans le 

manuel de l’outil bureautique WIPO Sequence, à 

l’adresse https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/fr/s

equence/wipo_sequence_manual_1_0_0_FR.pdf
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https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/fr/sequence/wipo_sequence_manual_1_0_0_FR.pdf


Créer un projet (démo)
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Ajouter les détails du projet : 

informations générales
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Ajouter les détails du projet : une 

nouvelle séquence

Dans la vue détaillée du projet, il est possible soit de 

créer une séquence soit d’importer une séquence dans 

le projet
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Créer une séquence
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Séquences omises

Comme dans la norme ST.25, les séquences omises 

sont représentées par la série ‘000’

Les séquences omises sont indiquées en cochant la 

case ci-dessous :
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Réorganiser les séquences (démo)
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Importer les listages des séquences 

existants
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Importer le listage des séquences 

conforme à la norme ST.25 (1)

WIPO Sequence permet également d’importer des séquences 

selon le format de la norme ST.25.

Les champs obligatoires de la norme ST.26 qui sont 

manquants dans le fichier importé devront être saisis 

manuellement par l’utilisateur, notamment :

SOURCE/source : type de molécule et organisme

Qualificateurs obligatoires pour les caractéristiques : par 

exemple, caractéristique CDS

Mise en œuvre selon les recommandations fournies à 

l’annexe VII (il est conseillé de convertir de la norme ST.25 à 

la norme ST.26 sans ajouter de nouvelle matière).
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Importer le listage des séquences 

conforme à la norme ST.25 (2)

Lors de l’importation, WIPO Sequence apporte plusieurs 

modifications aux données importées avant de les inclure dans le 

projet. 

Notamment :

• Tous les résidus ‘u’ sont convertis en ‘t’

• Remplacer le type de molécule i) ADN par DNA, ii) ARN par 

RNA, iii) PRT par AA

• Remplacer ‘Artificial Sequence’ et les équivalents indiqués (voir 

UC12, étape 5) par ‘synthetic construct’

• Remplacer ‘Unknown’ (équivalents indiqués) par ‘unidentified’

• Remplacer les symboles des acides aminés selon un code à 

trois lettres par des symboles selon un code à une lettre.
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Importer en format FASTA
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Importer en format RAW
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Importer en format multiséquences
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Importer le listage des séquences (démo)



Rapport d’importation (1)

S’il y a eu des modifications, des erreurs ou des avertissements 

pendant l’importation, un rapport d’importation sera généré. Les 

messages contenus dans ce rapport mettent en évidence certaines 

séquences qui nécessiteront une saisie manuelle de la part de 

l’utilisateur.

Le rapport d’importation contient un classement, la balise ST.25 

correspondante, un message pour l’utilisateur et le SEQ ID.

Les messages sont classés (“Type of note”) selon ce modèle :

• INDIVIDUAL : se rapporte à une séquence importée spécifique

• GLOBAL : affecte toutes les séquences importées
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Rapport d’importation (2)
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Rapport sur les données modifiées (1)

Détails précis de toute modification apportée lors de 

l’importation d’un listage des séquences conforme à la 

norme ST.25.

Contrairement au rapport d’importation où l’utilisateur est 

censé fournir ces détails.

Indique la balise ST.25 originale et la balise ST.26 cible, 

ainsi que la conversion qui a été effectuée et le SEQ ID 

correspondant.

Les conversions ne modifient toutefois pas le contenu 

original. Par exemple, un ‘u’ converti en ‘t’ reste de 

l’uracile dans le projet conforme à la norme ST.26.
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Rapport sur les données modifiées (2)
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Valider le listage des séquences
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Rapport de vérification : erreurs et 

avertissements
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Messages d’erreur/d’avertissement

AVERTISSEMENT : peut être ignoré mais doit faire 

l’objet d’une vérification manuelle.

ERREUR : doit être corrigée par l’utilisateur.

Lien dans le rapport de vérification avec l’élément 

spécifique de la séquence qui était la cause de 

l’erreur/avertissement.

Le projet doit être validé à nouveau pour que cette erreur 

soit supprimée du rapport.

L’outil suit la progression de l’utilisateur dans le rapport 

de vérification.
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Rapport de validation : aucune erreur
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Valider le listage des séquences (démo)



Ajouter les clés de caractérisation et 

les qualificateurs (1)
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Ajouter les clés de caractérisation et 

les qualificateurs (2)
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Ajouter les clés de caractérisation et 

les qualificateurs
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Ajouter caractéristique/qualificateur 

(démo)



Emplacement de caractéristique 

autorisé (1)
Descripteurs d’emplacement pour des séquences de nucléotides et 

d’acides aminés :
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Emplacement Syntaxe Description

Numéro de résidu 

unique

x Désigne un résidu unique dans la 

séquence

Numéros de 

résidus délimitant 

un ensemble dans 

la séquence

x..y Désigne une série continue de 

résidus délimitée par un résidu de 

début et un résidu de fin, ces deux 

résidus étant inclus dans la série.

Résidus situés 

avant le premier ou 

après le dernier 

numéro de résidu 

indiqué

<x 

>x

<x..y

x..>y

<x..>y

Désigne une région qui comprend 

un résidu ou une série de résidus 

indiqués et qui s’étend au-delà d’un 

résidu indiqué.  Les symboles ‛<’ et 

‛>’ peuvent être employés à l’égard 

d’un résidu unique ou des numéros 

du résidu de début et de fin d’une 

série de résidus. 



Emplacement de caractéristique 

autorisé (2)
Descripteurs d’emplacement pour les séquences de nucléotides 

uniquement :
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Emplacement Syntaxe Description

Site s’étendant entre 

deux nucléotides 

adjacents 

x^y Désigne un site entre 

deux nucléotides 

adjacents, par exemple 

le site d’un clivage 

endonucléolytique. Les 

numéros de position des 

nucléotides adjacents 

sont séparés par un 

caret (^).



Emplacement de caractéristique 

autorisé (3)
Descripteurs d’emplacement pour les séquences d’acides aminés 

uniquement :
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Emplacement Syntaxe Description

Numéros de résidu reliés 

par une liaison 

intrachaîne

x..y Désigne des acides 

aminés reliés par une 

liaison intrachaîne

lorsqu’utilisés avec une 

caractéristique indiquant 

une liaison intrachaîne, 

telles que “CROSSLNK” 

ou “DISULFID”.



Emplacements de caractéristiques 

complexes

(séquences de nucléotides SEULEMENT)

Location syntax Location description 

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

 
order(location,location,...,location) The elements are found in the specif ied order but 

nothing is implied about w hether joining those 
elements is reasonable. 

complement(location) Indicates that the feature is located on the strand 
complementary to the sequence span specif ied 
by the location descriptor, w hen read in the 5’ to 

3’ direction or in the direction that mimics the 5’ to 
3’ direction. 
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Personnes et organisations
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Organismes personnalisés
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Langues disponibles (1)
L’outil bureautique WIPO Sequence fournit toutes les 

étiquettes et les messages de notification dans chacune 

des 10 langues du PCT : 

français, allemand, anglais, arabe, chinois, coréen, 

espagnol, japonais, portugais et russe. 

La langue de l’interface peut être définie en haut à droite 

de l’écran (voir page suivante).

La langue par défaut de l’interface graphique peut être 

définie dans le menu “Préférences”.

Le rapport de vérification sera également généré dans 

cette langue.
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Langues disponibles (2)
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Définir les préférences
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Qualificateurs de texte libre : définition 

et utilisation

“texte libre” désigne “un format de valeur autorisé pour 

certains qualificateurs.  Il s’agit d’un texte descriptif qui se 

présente sous forme de segments de phrases ou tout autre 

format précisé” – norme ST.26 de l’OMPI

Un des deux types suivants :

• Dépendant de la langue (peut nécessiter une traduction), par 

exemple : note/NOTE

• Indépendant de la langue, par exemple : allèle

Ne doit pas excéder 1000 caractères.

Voir les sections 6 et 8 de l’annexe I de la norme ST.26 de 

l’OMPI : liste complète de qualificateurs de texte libre 

dépendant de la langue.
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Ajouter un qualificateur de texte libre 
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Qualificateurs de texte libre : XLIFF 
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Générer le listage des séquences selon 

la norme ST.26  
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Générer le listage des séquences selon la 

norme ST.26 dans un format déchiffrable par 

l’homme : TXT
Informations relatives aux listages des séquences :

Version de la DTD : V1_3

Nom du fichier : Listage des séquences des protéines insecticides

Nom du logiciel : WIPO Sequence

Version du logiciel : 1.1.0-beta.5

Date de production : 2021-04-08

Informations générales

Demande en cours/Office de propriété intellectuelle : IB

Demande en cours/Numéro de la demande : PCT/IB2021/000021

Demande en cours/Date de dépôt : 2021-04-07

Demande en cours/Référence du fichier du déposant : OMPI-Insect-Demo

Demande de priorité la plus ancienne/Office de propriété intellectuelle : IB

Demande de priorité la plus ancienne/Numéro de la demande : PCT/IB/2020/000045

Demande de priorité la plus ancienne/Date de dépôt : 2020-04-06

Nom du déposant : Merck Sharpe and Dohme Corp.

Nom du déposant/Langue : en

Titre de l’invention : Insecticidal proteins and methods of their use (en)

Quantité totale des séquences : 32

Séquences 

Numéro de la séquence (ID) : 1

Longueur : 440

Type de molécule : AA

Emplacement/Qualificateurs de caractéristiques :

- SOURCE, 1..  440

> MOL_TYPE, protein

> ORGANISM, Homo sapiens
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Générer des listages des séquences selon la 

norme ST.26 dans un format déchiffrable par 

l’homme : HTML
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Autres ressources

Norme ST.26 de l’OMPI :

https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/fr/pdf/03-

26-01.pdf

Page d’accueil de WIPO Sequence : 

https://www.wipo.int/standards/fr/sequence
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Séance de questions-réponses
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