
WIPO Sequence デスクトップツール

ウェビナートレーニング



本日のトピック

ツールの目的

インターフェイス内の主なビュー：プロジェクトホーム
、プロジェクトの詳細

主な機能:

プロジェクトおよび配列の作成

配列データのインポート –サポートされている様々
な形式

配列データの検証 –検証レポート

プロジェクトデータの追加 – feature keyとqualifier

ST.26準拠の配列リストの作成

言語サポートおよびシステム環境設定の変更
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今回取り扱わないトピック

WIPO ST.26入門編の対象となる教材

このモジュールを終了していない場合はWIPO 標準
ST.26 を参照してください。：
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/0

3-26-01.pdf
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https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf


デスクトップツールの目的

2022年1月1日以降、国際レベル、国内レベル、広域レ
ベルで申請されたすべての配列リストはWIPO標準
ST.26に準拠する必要がある

WIPO ST.26 準拠の配列リストを作成および検証するた
めにWIPOが共通のデスクトップツールを作成

WIPOが作成したツールによって世界中の全出願人が同
じ無料ツールにアクセスできるようになる
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WIPO Sequence: インストール

WIPO Sequence デスクトップツールは MS Windows、
Mac OSX、Linuxの運用システムで利用可能

新バージョンが利用可能になると自動更新機能がユーザ
ーに通知する

全てのインストールパッケージおよびユーザーサポート
資料はWIPO Sequenceのホームページからダウンロー
ド可能：https://www.wipo.int/standards/en/sequence
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https://www.wipo.int/standards/en/sequence


WIPO Sequence: 重要

WIPO Sequence に入力された全ての生成配列リストお
よびプロジェクトデータはローカルに保存される（ユー
ザーのコンピュータ上）

オフラインでプロジェクトを作成したり、配列リストを
生成したりできるが、自動更新機能にはインターネット
への接続が必要となる

WIPO Sequenceは全ての出願人がソースコードの提供
不要で使用できるように無料で提供されている
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プロジェクトホーム

7



プロジェクトの詳細
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主な機能(1)

プロジェクトの作成：

一般情報

配列

プロジェクトの検証

ST.26 SLの生成

SLの印刷

ST.26 SLの検証

ユーザーのリスト:

ユーザーの生物

個人/法人

9



主な機能(2)
インポート：

既存のSL: ST.25/ST.26

共通形式: FASTA/raw/multi-sequence

既存の ST.26 プロジェクト

ツール機能：

システム環境設定

多言語サポート

自動更新

ツールの全機能についてはWIPO Sequenceデスクトッ
プマニュアルに掲載されている：
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/sequ

ence/wipo_sequence_manual_1_0_0.pdf
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https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/sequence/wipo_sequence_manual_1_0_0.pdf


プロジェクトの作成（デモ）

11



プロジェクトの詳細を追加：一般情報
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プロジェクトの詳細を追加：新しい配
列

プロジェクト詳細画面内で配列を作成する、またはプロ
ジェクトに配列をインポートすることが可能
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配列の作成
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スキップされた配列

ST.25と同様に、スキップされた配列はシリーズ
「000」で表される

スキップされた配列は以下のボックスをチェックするこ
とで表示される
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配列の並べ替え（デモ）
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既存の配列表のインポート
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ST.25配列表のインポート (1)
WIPO Sequenceは ST.25形式の配列のインポートをサ
ポート

インポートされたファイルに存在しないST.26必須項目
については、以下を含めてユーザーが手動で入力する必
要がある：

SOURCE/source: 分子型と生物

Featureの必須Qualifier例：CDS feature

付録VIIに記載されている推奨事項に従って実施する（新
規事項を追加せずにST.25からST.26に移行するための
推奨事項）
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ST.25配列表のインポート(2)
WIPO Sequenceはインポートの際、プロジェクトに含まれ
る前にインポートされたデータにいくつかの変更を加える

以下を含む：

• すべての「u」残基が「t」

• 分子型 (i) ADNをDNAに (ii) ARNをRNAに (iii) PRTをAAに
置き換える

• 「ArtificialSequence」および指定された同等物（UC12、
ステップ5を参照）を「synthetic construct」に置き換える

• 「不明」（指定された同等物）を「未確認」に置き換え
る

• 3文字コードのアミノ酸記号を1文字コードに置き換える
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FASTA形式のインポート
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RAW形式のインポート
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多重配列のインポート
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配列リストのインポート（デモ）



インポートレポート (1)

インポート中に変更またはエラーまたは警告があった場
合、インポートレポートが作成される

このレポートに記載されているメッセージにはユーザー
が手動入力する必要のある特定の配列が表示される

インポートレポートには分類、関連する ST.25 タグ、ユ
ーザーへのメッセージ、SEQ ID が掲載されている

メッセージは以下のどちらかに分類（「メモの種類」）
される：

• INDIVIDUAL: インポートされた特定の配列に関連
GLOBAL: インポートされた全ての配列に影響する
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インポートレポート(2)
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データレポートの変更 (1)

ST.25配列リストのインポート中に行われた変更の具体
的な詳細

ユーザーがこれらの詳細を提供することが期待されるイ
ンポートレポートとは対照的である

オリジナルのST.25タグ、ターゲットST.26タグ、適用
された変換と関連するSEQ IDを一覧表示する

ただし、ここでの移行は元のコンテンツを変更しないた
めのものであり、たとえば、「u」が「t」に変更されて
もST.26プロジェクトではまだウラシルを意味する
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データレポートの変更(2)

27



配列リストの検証
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検証レポート：エラーと警告

29



エラー/警告メッセージ

警告：無視できるが、手動レビューで対応する必要があ
る

エラー：ユーザーが対応しなければならない

エラー/警告の原因となった配列内の特定のコンポーネ
ントへの検証レポートのリンク

このエラーをレポートから削除するにはプロジェクトを
再度検証する必要がある

このツールにより検証レポートにおけるユーザーの進行
状況を確認する
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検証レポート: エラーなし
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配列リストの検証（デモ）



Feature keyとQualifierの追加 (1)
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Feature keyとQualifierの追加(2)
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Feature keyとQualifierの追加
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FeatureまたはQualifierの追加（デモ）



許容Featureの位置(1)

ヌクレオチドおよびアミノ酸配列の位置記述子：
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位置 構文 説明

単一残基番号 x 配列内の単一残基を指す

配列長さを区切る
残基番号

x..y 開始残基と終了残基に縛られる、ま
たはそれらを含む連続範囲の残基を
指す

最初に指定された
残基番号の前また
は最後に指定され
た残基番号より後
の残基

<x 

>x

<x..y

x..>y

<x..>y

指定された残基または残基長さを含
み、指定された残基を超えて拡張す
る領域を指す。「<」および「>」
記号は、単一残基または残基長さの
開始残基および終了残基と共に使用
される



許容Featureの位置(2)
ヌクレオチド配列のみの位置記述子
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位置 構文 説明

隣接する 2 つのヌクレオ
チド間の位置

x^y 2つの隣接するヌクレオ
チド間の部位、例えば、
エンドヌクレアーゼによ
る切断部位を指す。隣
接するヌクレオチドの位
置番号はカラット（^）
で区切られる



許容Featureの位置(3)

アミノ酸配列のみの位置記述子：
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位置 構文 説明

鎖内クロスリンク
で結合した残基番
号

x..y 「CROSSLNK」や
「DISULFID」などの鎖
内クロスリンクを示す機
能とともに使用すること
で鎖内結合によって結合
されたアミノ酸を指す



複雑なFeatureの位置
（ヌクレオチド配列のみ）

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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個人/法人
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ユーザーの生物
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利用可能な言語 (1)
WIPO Sequenceデスクトップツールでは全てのラベル
および通知メッセージをPCTで使用されている10言語で
提供している：

英語、フランス語、スペイン語、アラブ語、ロシア
語、中国語、ドイツ語、ポルトガル語、韓国語、日
本語

インターフェイスの言語は画面の右上隅で設定可能（次
のページ参照）

デフォルトのGUI言語は「システム環境設定」で設定可
能

検証レポートもデフォルトの言語で作成される
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利用可能な言語 (2)
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システム環境設定の変更
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フリーテキストQualifier：定義と使用

フリーテキストとは「特定のQualifierの値形式の一種
で、説明文の表現またはその他の指定された形式の形で
表示される。」– WIPO ST.26

2つの種類のうちの1つ：

• 言語に依存（翻訳が必要な場合あり）例：note/NOTE

• 言語に依存しない例：allele

1000文字以下でなければならない

WIPO ST.26付録I 第6章および第8章：言語に依存するフ
リーテキストQualifier一覧を参照

46



フリーテキストQualifierの追加

47



フリーテキストQualifier：XLIFF
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ST.26配列リストの作成
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人間が読める形式でST.26 SLを作成する：
TXT

Sequence Listing Information:

DTD Version: V1_3

File Name: Insecticidal Proteins SL

Software Name: WIPO Sequence

Software Version: 1.1.0-beta.5

Production Date: 2021-04-08

General Information:

Current application / IP Office: IB

Current application / Application number: PCT/IB2021/000021

Current application / Filing date: 2021-04-07

Current application / Applicant file reference: WIPO-Insect-Demo

Earliest priority application / IP Office: IB

Earliest priority application / Application number: PCT/IB/2020/000045

Earliest priority application / Filing date: 2020-04-06

Applicant name: Merck Sharpe and Dohme Corp.

Applicant name / Language: en

Invention title: Insecticidal proteins and methods of their use ( en )

Sequence Total Quantity: 32

Sequences: 

Sequence Number (ID): 1

Length: 440

Molecule Type: AA

Features Location/Qualifiers:

- SOURCE, 1..440

> MOL_TYPE, protein

> ORGANISM, Homo sapiens
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人間が読める形式でST.26 SLを作成する：
HTML
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参考資料

WIPO標準ST.26：

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

26-01.pdf

WIPO Sequence ホームページ：
https://www.wipo.int/standards/en/sequence
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https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
https://www.wipo.int/standards/en/sequence


質疑応答
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