
WIPO标准ST.26

进阶

网络研讨会培训

注：本培训为进阶模块，预设参与者已参加过WIPO ST.26入门培训模块

可由此获取WIPO ST.26入门课程记录：https://www.wipo.int/meetings/en/details.jsp?meeting_id=62848

https://www.wipo.int/meetings/en/details.jsp?meeting_id=62848
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培训内容

常用特征键和限定符

特征定位格式

限定符值格式和非英语语言限定符值

特殊情况——DNA中的尿嘧啶和RNA中的胸腺嘧啶；DNA/RNA杂交分子

核苷酸类似物、D-氨基酸和分支序列

序列变异
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常用特征键和限定符
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特征键和限定符
特征键可以用来进一步描述以位置标识的序列的一个或多个残基

- 核苷酸序列的特征键列于附件一第5部分

- 核苷酸序列的特征键是小写；例如，

“misc_binding”

- 氨基酸序列的特征键列于附件一第7部分

- 氨基酸序列的特征键是大写；例如，

“REGION”

限定符可以用来进一步描述特征

- 核苷酸序列的限定符列于附件一第6部分

- 核苷酸序列的限定符是小写；例如，

“allele”

- 氨基酸序列的限定符列于附件一第8部分

- 氨基酸序列的限定符是大写；例如，

“NOTE”
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特征键和限定符
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特征键和限定符
特征键为可选项，只有“source”/“SOURCE”是每个序列的强制性特征。

每个特征键都有一系列限定符，可用来进一步描述特征。多数限定符是可选
项；然而有些特征键具有强制限定符。

“mol_type”/“MOL_TYPE”和“organism”/“ORGANISM”是“source”/“SOURCE”

特征的强制限定符。
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特征键和限定符

有些特征键有额外限制

- 有机体范围；例如，“C_region”仅限于真核生物

- 分子范围；例如，“D-loop”仅限于DNA序列
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特征键和限定符
核苷酸序列：“modified_base”特征键

特征键“modified_base”及其强制限定符“mod_base”应用来描述改性核苷
酸（ST.26，第16段）

“改性核苷酸”是除以下外所有核苷酸：
- 脱氧-[a, g, c, or t] 3’-单磷酸盐
- [a, g, c, or u] 3’- 单磷酸盐（ST.26，第3段 （f））

在可能的情况下，“改性核苷酸”应以对应的未改性核苷酸表示（附件一第1

部分表1） 。否则，可以用“n”来表示。例如，在序列中， “2‘-O-甲基胞
苷”应以“c”来表示。“辫苷”应以“n”来表示。符号“n”仅等于一个残
基。

强制限定符“mod_base”的值必须选自附件一第2部分表2。如果值为
“other”，则额外的“note”限定符中必须包含改性残基的完整非缩略名称。



9

特征键和限定符
核苷酸序列：“modified_base”特征键

例如：位置15为肌苷的核苷酸序列

“肌苷”在附件一第2部分表2中以缩写“i”列出
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例如：位置22为黄嘌呤的核苷酸序列

附件一第2部分表2中并未列出“黄嘌呤”；因此，“mod_base”强制限定符
的值必须是“OTHER”，此外还必须加入值为“xanthine”的“note”限定
符。

特征键和限定符
核苷酸序列：“modified_base”特征键



111111

“modified_base”也可以用来描述无碱基位点：

在序列中，可以用“n”代表无碱基位点，并用“modified_base”特征键以
及值为“OTHER”的“mod_base”限定符和值为“abasic site”的“note”
额外限定符进一步描述。

特征键和限定符
核苷酸序列：“modified_base”特征键
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“CDS”特征键可被用于标识编码序列。CDS特征定位必须包括终止密码子。
（ST.26，第89段）

“CDS”特征键没有强制限定符

常用限定符包括：

“pseudo”                  “pseudogene”           “translation”

“transl_table”           “codon_start”            “transl_except”

“protein_id”

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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“CDS”特征只能有以下限定符中的一个：

限定符 描述 值

pseudo 表示CDS特征不具功能性，且没有
翻译，但并非伪基因

无

pseudogene 表示CDS特征是伪基因，并且没有
翻译

已处理
已处理
单一
等位
未知

translation 表明是来自翻译CDS的氨基酸序列 单字母氨基酸缩写

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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包含四个或更多特定氨基酸的氨基酸序列，如果是由编码序列进行编码并且
在“translation”限定符中进行公开，就必须作为单独序列纳入序列表，并且
必须为其分配单独的序列标识编号。

分配给氨基酸序列的序列标识编号必须是“CDS”特征键中“protein_id”限
定符的值。

氨基酸序列“SOURCE”特征键的“ORGANISM”限定符必须与其编码序列中
的相同。（ST.26，第92段）

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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能够修改已翻译序列的限定符：

限定符 描述 值

transl_table 表示用来翻译CDS的基因编码表；
默认为“1-Standard Code”

与附件一第9部分中
翻译表相符的数字

transl_except 表示与“transl_table”中所确定的
基因编码不符的密码子的翻译

(pos:<location>, 

aa:<amino_acid>)

codon_start 表示CDS相对于1位碱基的阅读框架 1、2或3

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-Yeast Mitochondrial Code”）：

在位置30-32的密码子

对硒半胱氨酸（Sec）进行编码

序列开头为部分密码子

为准确表示这一序列，CDS特征中应包含哪些信息？

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-Yeast Mitochondrial Code”）：

• 序列表中呈现的序列为：

tggataatga agaagttaac gaagaatgta tgagattatt tttcaagaac gctcgtcatc taacatcaag gttgacataa 
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• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

“<”1表示编码区始
于位置1之前

定位包括在位置78-80的终止密码子

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

• 值为“3”的“codon_start”限定符

值为3的“codon_start”限定符

表示第一个完整密码子始自
定位中的第3个位置

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：
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例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：

• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

• 值为“3”的“codon_start”限定符

• 值为“3”的“transl_table”限定符

使用附件一第9部分中的

基因编码表来确定
“transl_table”限定符的

值

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键



2121212121

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：

• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

• 值为“3”的“codon_start”限定符

• 值为3的“transl_table”限定符

• 值为“(pos:30..32,aa:Sec)”的“transl_except”限定符

“transl_except”限定符将补充
氨基酸硒半胱氨酸

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

• 值为“3”的“codon_start”限定符

• 值为3的“transl_table”限定符

• 值为“(pos:30..32,aa:Sec)”的“transl_except”限定符

• 值为“DNEEVNEECMRLFFKNARHTTSRLT”的“translation”限定符

在翻译限定符中不显示
终止密码子！

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：
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• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

• 值为“3”的“codon_start”限定符

• 值为3的“transl_table”限定符

• 值为“(pos:30..32,aa:Sec)”的“transl_except”限定符

• 值为“DNEEVNEECMRLFFKNARHTTSRLT”的“translation”限定符

• 供翻译的单独蛋白质序列

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：
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• “CDS”特征键

• 特征定位：<1..80

• 值为“3”的“codon_start”限定符

• 值为3的“transl_table”限定符

• 值为“(pos:30..32,aa:Sec)”的“transl_except”限定符

• 值为“DNEEVNEECMRLFFKNARHTTSRLT”的“translation”限定符

• 供翻译的单独蛋白质序列

• 带有已翻译蛋白质的SEQ ID的“protein_id”限定符

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键

例如——SEQ ID NO:1是来自酵母线粒体基因的编码序列片段（基因编码表
“3-酵母线粒体编码”）：
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“CDS”特征定位可以使用“join”定位操纵基因将不连续的序列片段连为一个编
码区

join(location1,location2)

“CDS”特征定位可以用“complement”操纵基因来表明该特征位于定位描述符
所明确的序列的互补链上

complement(location)

特征键和限定符
核苷酸序列：“CDS”特征键
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特征键和限定符
氨基酸序列：常用特征键

特征键 描述 强制限定符？

SITE 表明有趣的单个氨基酸位点 必须用强制限定符NOTE

来说明位点

REGION 表明感兴趣区 无；NOTE为可选内容

BINDING 表明化学基团的结合位点 强制限定符NOTE中必须
包含化学基团名称

UNSURE 表明序列中的不确定区 无；NOTE为可选内容
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特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

“改性氨基酸”是除以下外的任何氨基酸：
L-alanine L-arginine L-asparagine L-aspartic acid 

L-cysteine L-glutamine L-glutamic acid L-glycine 

L-histidine L-isoleucine L-leucine L-lysine 

L-methionine L-phenylalanine L-proline L-pyrrolysine 

L-serine L-selenocysteine  L-threonine L-tryptophan 

L-tyrosine L-valine   

（ST.26，第3段(e)）

在可能的情况下，“改性核苷酸”应以对应的未改性核苷酸表示 。否则，可以
以“X”来表示。例如，在序列中， “羟赖氨酸”应以“K”来表示。“鸟氨酸”
应以“X”来表示。（ST.26，第29段）

符号“n”仅等于一个残基。
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特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

可以使用若干特征键来表示“改性氨基酸”：

以上每个特征键都必须包含值为修饰描述的NOTE强制限定符。

特征键 描述

SITE 表示不是翻译后的改性氨基酸

MOD_RES 表示是翻译后的改性氨基酸

CARBOHYD 表示是糖基化氨基酸

LIPID 表示脂质部分与氨基酸的共价结合



2929

特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

唾液酸寡糖

为准确表示该序列，序列表中应包含哪些特征键和限定符？

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu

1                       5                   10

位置3的丙氨酸在细胞中进行了翻译后修饰，成为
n-乙酰丙氨酸
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特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

• 序列在序列表中表示为：

GSASDVXKNVL

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu

1                       5                   10

位置3的丙氨酸在细胞中进行了翻译后修饰，成为
n-乙酰丙氨酸 唾液酸寡糖
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特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu

1                       5                   10

位置3的丙氨酸在细胞中进行了翻译后修饰，成为
n-乙酰丙氨酸

• 序列在序列表中表示为：

GSASDVXKNVL

• 定位为“3”的“MOD_RES”特征键和值为“N-acetylalanine”的
NOTE限定符

唾液酸寡糖
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• 定位为“7”的“SITE”特征键和值为“ornithine”的NOTE限定符

特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu

1                       5                   10

位置3的丙氨酸在细胞中进行了翻译后修饰，成为
n-乙酰丙氨酸

• 序列在序列表中表示为：

GSASDVXKNVL

• 定位为“3”的“MOD_RES”特征键和值为“N-acetylalanine”的
NOTE限定符

唾液酸寡糖
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• 定位为“9”的“CARBOHYD”特征键和值为“Asn side-

chain linked to asialyloligosaccharide”的NOTE限定符

特征键和限定符
氨基酸序列：改性氨基酸

• 定位为“7”的“SITE”特征键和值为“ornithine”的NOTE限定符

• 序列在序列表中表示为：

GSASDVXKNVL

• 定位为“3”的“MOD_RES”特征键和值为“N-acetylalanine”的
NOTE限定符

Gly-Ser-N-acetylAla-Ser-Asp-Val-Orn-Lys-Asn-Val-Leu

1                       5                   10

位置3的丙氨酸在细胞中进行了翻译后修饰，成为
n-乙酰丙氨酸 唾液酸寡糖
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特征定位格式
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定位格式
所有分子类型的定位描述符

定位描述符用于确定序列中特征的位置

ST.26规定了定位描述符格式的强制性要求

下列定位描述符格式可用于核苷酸和氨基酸序列：

WIPO标准ST.26，第66段（a）

定位描述符类型 语法 说明

单个残基编号 x 指序列中的单个残基。

界定序列范围的残
基号

x..y 指包含起始残基和末端残基并由其所约束的
连续残基范围。

位于第一个指定残
基号之前或最后一
个指定残基号之后
的残基

<x 

>x

<x..y

x..>y

<x..>y

指包含特定残基或残基段并且范围超过特定
残基的区。'<'和'>'符号可以用于单个残基或
残基段的起始和末端残基号，来表明某个特
征的范围超过了特定残基号。
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定位格式
所有分子类型的定位描述符

WIPO标准ST.26，第70段（a）

定位样例 说明
467 指序列中的残基467。

340..565 指包含残基340和残基565并由其所约束的连续残基范围。

<1 指第一个残基之前的特征定位。

<345..500 表明特征的确切下限未知。定位始自345之前的某个残基，
持续至并且包括残基500。

<1..888 表明特征始自序列中的第一个残基之前，持续至并且包括
残基888。

1..>888 表明特征始自序列中的第一个残基，持续至残基888之后。

<1..>888 表明特征始自序列中的第一个残基之前，持续至残基888

之后。
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定位格式
仅用于核苷酸序列的定位描述符

以下定位描述符格式仅可用于DNA和RNA序列：

WIPO标准ST.26，第66段（b）

定位描述符类型 语法 说明

两个相邻核苷酸之间

的位点

x^y 指两个相邻核苷酸之间的位点，例如内切核苷酸

的切割位点。相邻核苷酸的位置号以^隔开。该描

述符的格式可以是x^x+1（例如55^56），或对环

形核苷酸而言，x^1，其中“x”是分子总长度，

例如1000^1表示长度为1000的环形核苷酸。
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定位格式
仅用于核苷酸序列的定位描述符

使用x^y定位格式时，x和y必须是相邻残基。

WIPO标准ST.26，第70段（b）

定位样例 说明

123^124 指残基123和124之间的位点。

867^1 在带有残基867的环形分子中，指标示为位置1

的残基和标示为位置的残基之间的位点。
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定位格式
定位描述符——氨基酸序列特例

用于“CROSSLINK”或“DISULFID”特征键时，定位描述符x..y表明两个
标示出的残基之间的链内链接

WIPO标准ST.26，第66段（c）

定位描述符类型 语法 说明

通过链内交叉链接

而连接的残基号

x..y 用于“CROSSLINK”或“DISULFID”等表示

链内交叉链接的特征时，指通过链内链接连接

的氨基酸。
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定位格式
定位描述符——氨基酸序列特例
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定位格式
核苷酸序列的定位运算符

DNA和RNA序列可以使用三个定位运算符：“join”、“order”和“complement”

使用合并定位运算符意味着，由定位描述符进行说明的多个核苷酸残基通过
生物过程进行了物理接触（ST.26，第68段）

使用“join”和“order”的定位必须有至少两个由逗号分隔的定位描述符

“complement”可以与“join”或“order”共同使用

WIPO标准ST.26，第67段

定位语法 定位说明

join(location,location,...,location) 标示出的位置被连接起来（以端到端的方式放
置），形成一个连续的序列。

order(location,location,...,location)

以指明的顺序找到各种元素，但对连接这些元
素是否合理不做任何暗示。

complement(location) 表示当按5'至3'的方向或按模仿5'至3'的方向读

取时，该特征位于与位置描述符指明的序列段
互补的链上。
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定位格式
核苷酸序列的定位运算符

WIPO标准ST.26，第70段（b）

定位样例 说明

join(12..78,134..202) 表明12至78区和134至202区应被连接起来，形成一个连续的序列。

order(15..228,341..502) 表明15至228区和341至502区以所示顺序表示

complement(34..126) 由核苷酸126的互补核苷酸起始，在核苷酸34的互补核苷酸终止（
特征位于所示链的互补链上）。

complement(join(2691..4571,

4918..5163))

连接核苷酸2691至4571和4918至5163，然后与所连接的片段形成
互补（特征位于所示链的互补链上）。

join(complement(4918..5163),

complement(2691..4571))

与4918至5163和2691至4571区形成互补，然后将互补的片段连接
起来（特征位于所示链的互补链上）。
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限定符的值
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限定符的值

限定符进一步界定特征。
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限定符的值

限定符进一步界定特征。

限定符包含限定符名称，通常还包含限定符的值。
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限定符的值

每个特征键都会有允许用于该特征的一系列限定符。有些特征键具有强制
限定符。

限定符进一步界定特征。

限定符包含限定符名称，通常还包含限定符的值。
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限定符的值

特征键及其允许使用的限定符列于ST.26附件一第5部分（核苷酸序列）以
及第7部分（氨基酸序列）。

每个特征键都会有允许用于该特征的一系列限定符。有些特征键具有强制
限定符。

限定符进一步界定特征。

限定符包含限定符名称，通常还包含限定符的值。
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限定符的值

例如——“misc_binding”特征键有一个强制限定符“bound_moiety”，
以及六个可选限定符：

（ST.26附件一第5.12部分）
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限定符的值

特征键及其允许使用的限定符列于ST.26附件一第5部分（核苷酸序列）以
及第7部分（氨基酸序列）。

每个特征键都会有允许用于该特征的一系列限定符。有些特征键具有强制
限定符。

核苷酸序列的限定符及其说明列于ST.26附件一第6部分（核苷酸序列）以
及第8部分（氨基酸序列）。

限定符进一步界定特征。

限定符包含限定符名称，通常还包含限定符的值。
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限定符的值

（ST.26附件一第6.3和6.22部分）
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限定符的值
格式类型

限定符的值有以下几种格式类型：

1. 具有可选预定义值的限定符；

2. 具有已定义值格式的限定符；

3. 值为序列的限定符；

4. 值为NO的限定符；

5. 值为“自由文本”的限定符

——“自由文本”限定符值的一个子集被归类为“语种相关”



5353

限定符的值
格式类型——可选预定义值

具有可选预定义值的限定符

例如：

“codon_start”——值可以为“1”、“2”或“3”
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限定符值
格式类型——可选预定义值

例如：“rpt_type”具有有限的可选值集
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限定符的值
格式类型——可选预定义值

对于具有可选预定义值的限定符，WIPO Sequence将在预填充的下拉菜单
中提供所有被允许的值：
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限定符的值
格式类型——已定义值格式

具有已定义值格式的限定符

例如：“anticodon”——值必须是以下格式：

“(pos:<location>,aa:<amino_acid>,seq:<text>)”
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限定符的值
格式类型——序列

值为序列的限定符

例如： “translation”——值必须为使用单字母氨基酸缩写的序列
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限定符“replace”——值可以是单个核苷酸残基、残基序列或空

“replace”空值表示删除了对应特征中所标明的残基

限定符的值
格式类型——序列
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限定符“replace”——值可以是单个核苷酸残基、残基序列或空

“replace”空值表示删除了对应特征中所标明的残基

限定符的值
格式类型——序列

“空值” 
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值为NO的限定符

例如：

“environmental_sample”      “germline”       “macronuclear”      “proviral”

WIPO Sequence将不会允许为空值限定符添加值

这些限定符不能有空值元素 “INSDQualifier_value”

限定符的值
格式类型——NO值
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许多限定符值格式为“自由文本”

ST.26第3段（n）将“自由文本”定义为“……特定限定符的一

种值格式，表现形式为描述性的文本短语或其他特定格式（如附
件一所示）”

自由文本限定符值的上限是1000个字符（ST.26，第86段）

值格式为“自由文本”的限定符子集为“语种相关”

“语种相关”自由文本“可能需要翻译国家、地区或国际程序”
（ST.26，第3段（o））

限定符的值
格式类型——“自由文本”
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值为“语种相关自由文本”的限定符可能需要翻译

如何确定具有自由文本值格式的限定符是否为语种相关？

- ST.26附件一第6部分表5列出了所有具有语种相关自由文本值格式的核
苷酸序列限定符

- ST.26附件一第8部分表6列出了所有具有语种相关自由文本值格式的氨
基酸序列限定符

- 见限定符说明中的“强制性值格式”

限定符的值
格式类型——“自由文本”
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限定符的值
格式类型——“自由文本”
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“语种相关自由文本”限定符值可以以序列表XML中的两种语言提供：英
语和另一种非英语语言（ST.26，第87段）

限定符的值
格式类型——“语种相关自由文本”
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“语种相关自由文本”限定符值可以以序列表XML中的两种语言提供：英
语和另一种非英语语言（ST.26，第87段）

语种相关的限定符值如果是英语的，就必须在INSDQualifier_value元素中
提供

限定符的值
格式类型——“语种相关自由文本”
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“语种相关自由文本”限定符值可以以序列表XML中的两种语言提供：英语和
另一种非英语语言（ST.26，第87段）

语种相关的限定符值如果是英语的，就必须在INSDQualifier_value元素中提供

语种相关的限定符值如果是英语以外的任何其他语言，则必须在
NonEnglishQualifier_value元素中提供

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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“语种相关自由文本”限定符值可以以序列表XML中的两种语言提供：英语和
另一种非英语语言（ST.26，第87段）

语种相关的限定符值如果是英语的，就必须在INSDQualifier_value元素中提供

语种相关的限定符值如果是英语以外的任何其他语言，则必须在
NonEnglishQualifier_value元素中提供

仅允许具有语种相关自由文本值格式的限定符使用NonEnglishQualifier_value

元素（ST.26，第87段（b））

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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当序列表XML中包含非英语限定符值时：

1. 序列表XML的根元素必须包含具有适当双字母语言代码缩写的
“nonEnglishFreeTextLanguageCode”属性（ST.26，第43段和第87段（b））；

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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当序列表XML中包含非英语限定符值时：

1. 序列表XML的根元素必须包含具有适当双字母语言代码缩写的
“nonEnglishFreeTextLanguageCode”属性（ST.26，第43段和第87段
（b））；

2. 序列表中的所有语种相关限定符的值都必须使用
“nonEnglishFreeTextLanguageCode”属性中所表明的语言；

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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当序列表XML中包含非英语限定符值时：

1. 序列表XML的根元素必须包含具有适当双字母语言代码缩写的
“nonEnglishFreeTextLanguageCode”属性（ST.26，第43段和第87段
（b））；

2. 序列表中的所有语种相关限定符的值都必须使用
“nonEnglishFreeTextLanguageCode”属性中所表明的语言；

3. 当一个限定符既有NonEnglishQualifier_value也有INSDQualifier_value时，
两个元素中所含的信息必须相同（ST.26，第87段（c）） 。

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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INSDQualifier的“id”属性是什么？

ST.26第87段（d）称，“对于语种相关限定符，INSDQualifier元素可包含
可选属性id。该属性的值格式必须为“q”后接正整数，例如“q23”，并且是该
INSDQualifier元素所独有的，例如该属性值在一份序列表文件中仅可使用
一次。 ”

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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INSDQualifier “id”属性：

单独明确可能需要翻译的限定符值，以由WIPO Sequence导出XLIFF文件。

可选；

仅被允许用于语种相关限定符；

在序列表中必须是独一无二的；

自动添加至由WIPO Sequence生成的XML；

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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“originalFreeTextLanguageCode”属性

ST.26第43段将“originalFreeTextLanguageCode”属性定义为“……语种相
关自由文本限定符所用的单一原始语言的语言代码”

该属性为可选属性

限定符值
格式类型——“语种相关自由文本”
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特殊情况：
DNA/RNA杂合分子
DNA中的尿嘧啶和
RNA中的胸腺嘧啶
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特殊情况

提醒：ST.26不允许使用符号“u”来代表尿嘧啶

在DNA中，“t”是胸腺嘧啶

在RNA中，“t”是尿嘧啶

需考虑的两种情况：

1.  含有尿嘧啶核碱基的DNA分子，或含有胸腺嘧啶核碱基的RNA分子；
2.  DNA/RNA杂合分子



TU
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特殊情况
DNA中的尿嘧啶和RNA中的胸腺嘧啶

如果序列中存在含有尿嘧啶核碱基的DNA骨架，或存在含有胸腺嘧啶核碱基的
RNA骨架——则说明为“改性核苷酸”。

适用ST.26第14段：

“14. 符号“t”将在DNA中被翻译为胸腺嘧啶，在RNA中被翻译为尿嘧啶。DNA中
的尿嘧啶或RNA中的胸腺嘧啶被视为改性核苷酸 ，必须使用第19段中提供的特征
表进一步说明。”

DNA RNA

C T

A

C

G

T
A

C

G A

C

G

UU
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特殊情况
DNA和RNA序列

注意位置12的“胸腺嘧啶”。该残基必须被注释为改性核苷酸。

ST.26第19段称：DNA中的尿嘧啶或RNA中的胸腺嘧啶被视为改性核苷酸，
在序列中必须用“t”来表示，并且必须在特征表中使用特征键
“modified_base”和值为“OTHER”的限定符“mod_base”以及值分别为
“uracil”或“thymine”的限定符“note”进一步说明。

一件申请公开了以下RNA序列：

5’-cgucccacgugtccgaggua-3’
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特殊情况
DNA和RNA序列

注意位置12的“胸腺嘧啶”。该残基必须被注释为改性核苷酸。

ST.26第19段称：DNA中的尿嘧啶或RNA中的胸腺嘧啶被视为改性核苷酸，
在序列中必须用“t”来表示，并且必须在特征表中使用特征键
“modified_base”和值为“OTHER”的限定符“mod_base”以及值分别为
“uracil”或“thymine”的限定符“note”进一步说明。

一件申请公开了以下RNA序列：

5’-cgucccacgugtccgaggua-3’
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一件申请公开了以下RNA序列：

5’-cgucccacgugtccgaggua-3’

 所有尿嘧啶残基都必须用符号“t”来表示。因此，该序列必须在序列表
中表示为：

cgtcccacgtgtccgaggta

特殊情况
DNA和RNA序列
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一件申请公开了以下RNA序列：

5’-cgucccacgugtccgaggua-3’

 所有尿嘧啶残基都必须用符号“t”来表示。因此，该序列必须在序列表
中表示为：

cgtcccacgtgtccgaggta

特殊情况
DNA和RNA序列

 位置为“12”的特征键“modified_base”
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一件申请公开了以下RNA序列：

5’-cgucccacgugtccgaggua-3’

 所有尿嘧啶残基都必须用符号“t”来表示。因此，该序列必须在序列表
中表示为：

cgtcccacgtgtccgaggta

特殊情况
DNA和RNA序列

 位置为“12”的特征键“modified_base”

 值为“OTHER”的限定符“mod_base”
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一件申请公开了以下RNA序列：

5’-cgucccacgugtccgaggua-3’

 所有尿嘧啶残基都必须用符号“t”来表示。因此，该序列必须在序列表
中表示为：

cgtcccacgtgtccgaggta

特殊情况
DNA和RNA序列

 位置为“12”的特征键“modified_base”

 值为“OTHER”的限定符“mod_base”

 值为“thymine”的限定符“note”
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特殊情况
DNA和RNA序列
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如果序列为杂合分子；例如骨架一部分为DNA，一部分为RNA：

适用ST.26第55段：

“55.对于同时包含一个或多个核苷酸的DNA和RNA片段的核苷酸序列，分子类型必须表
明为DNA。DNA/RNA组合分子必须在特征表中使用特征键“source”和值为
“synthetic construct”的强制限定符“organism”以及值为“other DNA”的强制
限定符“mol_type”进一步说明。DNA/RNA组合分子的每个DNA和RNA片段必须用特征
键“misc_feature”和“note”限定符进一步说明，明确该片段是DNA还是RNA。”

DNA片段 RNA片段

A

C

G

T

A

C

G

T

A

C

G

U

A

C

G

U

A
C

G

U

特殊情况
DNA/RNA杂合序列
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如果序列为杂合分子；例如骨架一部分为DNA，一部分为RNA：

适用ST.26第55段：

“55.对于同时包含一个或多个核苷酸的DNA和RNA片段的核苷酸序列，分子类型必须表
明为DNA。DNA/RNA组合分子必须在特征表中使用特征键“source”和值为
“synthetic construct”的强制限定符“organism”以及值为“other DNA”的强制
限定符“mol_type”进一步说明。DNA/RNA组合分子的每个DNA和RNA片段必须用特征
键“misc_feature”和“note”限定符进一步说明，明确该片段是DNA还是RNA。”

DNA片段 RNA片段

A

C

G

T

A

C

G

T

A

C

G

U

A

C

G

U

A
C

G

U

特殊情况
DNA/RNA杂合序列
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如果序列为杂合分子；例如骨架一部分为DNA，一部分为RNA：

适用ST.26第55段：

“55.对于同时包含一个或多个核苷酸的DNA和RNA片段的核苷酸序列，分子类型必须表
明为DNA。DNA/RNA组合分子必须在特征表中使用特征键“source”和值为
“synthetic construct”的强制限定符“organism”以及值为“other DNA”的强制
限定符“mol_type”进一步说明。DNA/RNA组合分子的每个DNA和RNA片段必须用特征
键“misc_feature”和“note”限定符进一步说明，明确该片段是DNA还是RNA。”

DNA片段 RNA片段

A

C

G

T

A

C

G

T

A

C

G

U

A

C

G

U

A
C

G

U

特殊情况
DNA/RNA杂合序列
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如果序列为杂合分子；例如骨架一部分为DNA，一部分为RNA：

适用ST.26第55段：

“55.对于同时包含一个或多个核苷酸的DNA和RNA片段的核苷酸序列，分子类型必须表
明为DNA。DNA/RNA组合分子必须在特征表中使用特征键“source”和值为
“synthetic construct”的强制限定符“organism”以及值为“other DNA”的强制
限定符“mol_type”进一步说明。DNA/RNA组合分子的每个DNA和RNA片段必须用特征
键“misc_feature”和“note”限定符进一步说明，明确该片段是DNA还是RNA。”

DNA片段 RNA片段

A

C

G

T

A

C

G

T

A

C

G

U

A

C

G

U

A
C

G

U

特殊情况
DNA/RNA杂合序列
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如果序列为杂合分子；例如骨架一部分为DNA，一部分为RNA：

适用ST.26第55段：

“55.对于同时包含一个或多个核苷酸的DNA和RNA片段的核苷酸序列，分子类型必须表
明为DNA。DNA/RNA组合分子必须在特征表中使用特征键“source”和值为
“synthetic construct”的强制限定符“organism”以及值为“other DNA”的强制
限定符“mol_type”进一步说明。DNA/RNA组合分子的每个DNA和RNA片段必须用特征
键“misc_feature”和“note”限定符进一步说明，明确该片段是DNA还是RNA。”

DNA片段 RNA片段

A

C

G

T

A

C

G

T

A

C

G

U

A

C

G

U

A
C

G

U

特殊情况
DNA/RNA杂合序列
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一件申请公开了以下DNA/RNA杂合序列：

5’-ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

其中大写符号表示DNA部分，小写符号表示RNA部分。

残基1-6和27-32是DNA，残基7-26是RNA

考虑：

1. 生物体名称

2. 分子类型和mol_type

3. DNA和RNA片段识别

特殊情况
DNA/RNA杂合序列
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ST.26第55段称：“……分子类型必须表明为DNA。DNA/RNA组合分子必须在
特征表中使用特征键“source”和值为“synthetic construct”的强制限
定符“organism”以及值为“other DNA”的强制限定符“mol_type”进一
步说明。”

分子类型= “DNA”

限定符organism name = “synthetic construct”

限定符mol_type = “other DNA”







特殊情况
DNA和RNA序列

一件申请公开了以下DNA/RNA杂合序列：

5’-ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

其中大写符号表示DNA部分，小写符号表示RNA部分。
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所有尿嘧啶残基都必须用符号“t”来表示。因此，该序列必须在序列表
中表示为：

特殊情况
DNA和RNA序列

一件申请公开了以下DNA/RNA杂合序列：

5’-ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

其中大写符号表示DNA部分，小写符号表示RNA部分。

acctgccgtcccacgtgtccgaggtagcatta
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ST.26第55段称： “DNA/RNA组合分子的每个DNA和RNA片段必须用特征键
“misc_feature”和限定符“note” 进一步说明，明确该片段是DNA还是
RNA。”

三个片段 = 三个“misc_feature”特征键

特殊情况
DNA和RNA序列

一件申请公开了以下DNA/RNA杂合序列：

5’-ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

其中大写符号表示DNA部分，小写符号表示RNA部分。
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片段1，残基1-6：
位置为“1..6”的“misc_feature”特征键
值为“DNA”的“note”限定符

片段2，残基7-26：
位置为“7..26”的“misc_feature”特征键
值为“RNA”的“note”限定符

片段3，残基27-32：
位置为“27..32”的“misc_feature”特征键
值为“DNA”的“note”限定符







特殊情况
DNA和RNA序列

一件申请公开了以下DNA/RNA杂合序列：

5’-ACCTGCcgucccacguguccgagguaGCATTA-3’

其中大写符号表示DNA部分，小写符号表示RNA部分。
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特殊情况
DNA和RNA序列
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DNA片段1

DNA片段3

RNA片段2

特殊情况
DNA和RNA序列



问答环节

97



98

核苷酸类似物、D-氨基酸
和分支序列
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新分子类型
核苷酸类似物

包含一个或多个核苷酸类似物的核酸序列须符合ST.26的规定

ST.26第3段（g）（2）“核苷酸”的定义中包含核苷酸类似物相关内容：

“2’-脱氧核糖-5’-单磷酸或核糖-5’-单磷酸的类似物在形成核酸类似物的骨架时，
导致核碱基的排列模拟包含2’-脱氧核糖-5’-单磷酸或核糖-5’-单磷酸骨架的核酸的
核碱基排列，在此情况下核酸类似物能够与互补核酸形成碱基对”

常见核酸类似物包括肽核酸（PNA）、甘油核酸（GNA）、苏糖核酸和
吗啉基。

必须模拟5’至3’的方向从左至右进行表示（ST.26，第11段）
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一件专利申请公开了以下甘油核酸（GNA）序列：

PO4-tagttcattgactaaggctccccattgact-OH

其中序列的PO4端模拟了一个DNA序列的5’端。

要求将该序列纳入序列表中

新分子类型
核苷酸类似物
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一件专利申请公开了以下甘油核酸（GNA）序列：

PO4-tagttcattgactaaggctccccattgact-OH

其中序列的PO4端模拟了一个DNA序列的5’端。

要求将该序列纳入序列表中

新分子类型
核苷酸类似物

PO4端模拟了5’端，因此该序列必须以所示方向表示
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一件专利申请公开了以下甘油核酸（GNA）序列：

PO4-tagttcattgactaaggctccccattgact-OH

其中序列的PO4端模拟了一个DNA序列的5’端。

要求将该序列纳入序列表中

新分子类型
核苷酸类似物

PO4端模拟了5’端，因此该序列必须以所示方向表示

完整序列必须在注释中纳入以下内容：“modified_base”特征键、值为
“OTHER”的“mod_base”限定符和包含改性核苷酸未经缩略的完整名称
（例如“甘油核酸” ）的note限定符。


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注：可在WIPO标准ST.26附件六例3（g）-4中找到对此例的延伸讨论。

新分子类型
核苷酸类似物
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包含一个或多个D-氨基酸的氨基酸序列须符合ST.26的规定

ST.26第3段（a）“氨基酸”的定义中包含D-氨基酸相关内容：

““氨基酸”指的是可以用附件一所载任何符号表示的任何氨基酸（见第3部分，表3）。这
些氨基酸包括D-氨基酸和含有改性或合成侧链的氨基酸。”

在可能的情况下，D-氨基酸必须在序列中以对应的未改性L-氨基酸符号表示

必须在特征表中说明为改性氨基酸

新分子类型
D-氨基酸
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一件专利申请对以下序列进行了说明：

D-Ala-D-Glu-Lys-Leu-Gly-D-Met

要求将该序列纳入序列表中

新分子类型
D-氨基酸
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一件专利申请对以下序列进行了说明：

D-Ala-D-Glu-Lys-Leu-Gly-D-Met

要求将该序列纳入序列表中


新分子类型
D-氨基酸

应表示为：AGKLGM

位置1的丙氨酸、位置2的谷氨酸和位置6的甲硫氨酸必须分别以“SITE”特
征键和包含对应氨基酸未经缩略的完整名称的“NOTE”限定符进行注释




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注：可在WIPO标准ST.26附件六例3（a）-1中找到对类似例子的延伸讨论

新分子类型
D-氨基酸
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分支核酸序列和分支氨基酸序列须符合ST.26的规定

如果分支序列的线性区包含10个或更多明确界定的核苷酸或4个或更多
明确界定的氨基酸，则这些线性区必须被纳入序列表中（WIPO标准
ST.26，第7段）

满足长度要求下限的分支序列各线性区必须作为单独序列纳入，并且有
其单独的SEQ ID编号

所考虑的必须是每个单独线性区中明确界定的残基数量，而非整个结构
中明确界定的残基总数

新分子类型
分支序列
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NH2-Asp-Gly-Ser-Ala-Lys-Lys-Lys-Lys-CO2H

NH2-Ala-Ala-Ser-His-Gly

一件专利申请用以下序列对一个肽进行了说明：

此处——表示在甘氨酸的碳端和赖氨酸的侧链之间的酰胺键

两个线性区都含有超过4个明确界定的氨基酸，因此它们都必须被纳入序列表中


新分子类型
分支序列
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NH2-Asp-Gly-Ser-Ala-Lys-Lys-Lys-Lys-CO2H

NH2-Ala-Ala-Ser-His-Gly

一件专利申请用以下序列对一个肽进行了说明：

此处——表示在甘氨酸的碳端和赖氨酸的侧链之间的酰胺键

两个线性区都含有超过4个明确界定的氨基酸，因此它们都必须被纳入序列表中


新分子类型
分支序列

每个线性区都必须作为单独序列纳入，并且拥有其单独的SEQ ID编号

NH2-Ala-Ala-Ser-His-Gly 12
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新分子类型
分支序列

NH2-Asp-Gly-Ser-Ala-Lys-Lys-Lys-Lys-CO2H

NH2-Ala-Ala-Ser-His-Gly

一件专利申请用以下序列对一个肽进行了说明：

此处——表示在甘氨酸的碳端和赖氨酸的侧链之间的酰胺键

两个线性区都含有超过4个明确界定的氨基酸，因此它们都必须被纳入序列表中


每个线性区都必须作为单独序列纳入，并且拥有其单独的SEQ ID编号

两个序列都应进行注释，以表明酰胺键的位置和性质
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注：可在WIPO标准ST.26附件六例7（b）-3中找到对类似例子的延伸讨论

新分子类型
分支序列

1

2
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序列变异
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序列变异

ST.26第3段（m）将“变异序列”定位为

“包含一个或多个与主序列的差异的核苷酸或氨基酸序列。这些差异可能包括
不同残基（见第15和27段）、改性残基（见第3段（g）、第3段（h）、第16
段和第29段）、删减、插入和替代。见第93至95段。”

公开变异序列的方式将决定其必须在序列表中如何表示。

ST.26第93至95段规定了变异必须如何表示。
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序列变异
第93段

第93段：以列举其残基的方式分别公布并且包含在第7段中的主序列和该序列的
任何变异必须各自纳入序列表中，并为其分配其单独的序列识别编号。

如果各变异分别列举，则每个变异必须有其单独的SEQ ID编号！
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一件专利申请中包含具有以下多重序列比对的图：

Consensus LEGnEQFINAakIIRHPkYnrkTlnNDImLIK

Homo sapiens LEGNEQFINAAKIIRHPQYDRKTLNNDIMLIK

Pongo abelii LEGNEQFINAAKIIRHPQYDRKTVNNDIMLIK

Pan paniscus LEGNEQFINAAKIIRHPKYNRITLNNDIMLIK

Rhinopithecus bieti LEGNEQFINATKIIRHPKYNGNTLNNDIMLIK

Rhinopithecus roxellana LEGNEQFINATQIIRHPKYNGNTLNNDIMLIK

小写字母表示比对序列中的主要氨基酸残基。

六个列举出的序列必须各自作为单独序列纳入序列表中，并且各自有单独的SEQ

ID编号。

注：可在WIPO标准ST.26附件六例93-3中找到对类似例子的延伸讨论。

序列变异
第93段



117

序列变异
适当注释

为变异作注释的适当特征键取决于分子类型和变异性质：

WIPO标准ST.26，第96段

序列类型 特征键 限定符 使用

核苷酸 variation replace or note 自然发生的突变和多态性，例如等位基因、
限制性片段长度多态性。

核苷酸 misc_difference replace or note 人工引入的变化，例如通过基因操纵或化学
合成。

氨基酸 VAR_SEQ NOTE 通过选择性剪接、选择性使用启动子、选择
性起始和核糖体框架位移产生的变异。

氨基酸 VARIANT NOTE 不适用VAR_SEQ的任何类型的变异。
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序列变异
最具限制性的模糊符号

ST.26第15段和第27段称，需要模糊符号时，“应使用最具限制性的符号……”

这是什么意思？

例如：

在一个核苷酸序列中，如果一个位置可以是“a”或“c”，使用模糊符号“m”，
而非“n”。

在一个氨基酸序列中，如果一个位置可以是“L”或“l”，使用模糊符号“J”，而
非“X”。

请记住“n”和“X”有默认值，因此如果“n”或“X”在任何时候被用于默认值之
外的内容，需要对其作出注释。
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第94段：作为列举了一个或多个位置上不同残基的单独序列公开的任何变异序列
必须纳入序列表中，并且应以单独序列来表示，在此情况下，列举的其他残基由
最具限制性的模糊符号表示（见第15段和第27段）。

如果变异并没有分别列举，而只是在主序列中作为可变残基显示，
就不需要有单独的SEQ ID编号！

序列变异
第94段
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一件专利申请公开了序列中的一个肽：

Gly-Gly-Gly-[Leu or Ile]-Ala-Thr-[Ser or Thr]

可作为单独序列纳入序列表中

该序列的最佳表示为：GGGJATX

[Leu or Ile] 应以最具限制性的模糊符号“J”来表示

[Ser or Thr] 应以符号“X”来表示，辅以特征键“VARIANT”，并用限定符
“note”说明X是丝氨酸还是苏氨酸。









注：可在WIPO标准ST.26附件六例94-1中找到对该例的延伸讨论。

序列变异
第94段
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第95段：在序列表的主序列中仅以提及删减、插入或替代进行公开的任何变异序列，
应纳入序列表中。纳入序列表时，此类变异序列：

(a) 如果包含单个位置或多个不同位置的变异，并且这些变异的出现是相互独立的，
可由主序列的注释进行表示；

(b) 如果包含多个不同位置的变异，并且这些变异的出现是相互独立的，应作为单独
序列表示，并且被分配其单独的序列识别编码；以及

(c) 如果包含含有超过1000个残基的插入序列或替代序列，必须作为单独序列表示，
并且被分配其单独的序列识别编码（见第86段）。

“提及删减、插入或替代”意味着变异以白话形式公开。

序列变异
第95段
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一件申请中包含以下公开：

肽片段1：Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-Ile-Cys

其中Xaa为任何氨基酸

*  *  *     

……在另一种呈现形式中，肽片段1为Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-Ile-Cys wherein Xaa

can be Val, Thr, or Asp…..

*  *  *

……在又一种呈现形式中，肽片段1为Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-Ile-Cys wherein Xaa 

can be Val…

主序列Gly-Leu-Pro-Xaa-Arg-Ile-Cys包含单个位置上的变异，并且这些变异的出现
是相互独立的。

序列变异
第95段（a）
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主序列必须包含在序列表中，变异序列可作为主序列的注释进行表示

最具包容性的表现形式必须是序列表中所包含的版本——在此例中，即Xaa

为“任何氨基酸”的版本

该序列必须表示为GLPXRIC，并且需要在位置4的特征键“VARIANT”以
及说明Xaa为“任何氨基酸”的限定符“note”

尽管不作要求，但建议将下列三种变异作为单独序列纳入序列表中：

GLPVRIC 

GLPTRIC 

GLPDRIC 









注：可在WIPO标准ST.26附件六例95（a）-1中找到对该例的延伸讨论。

序列变异
第95段（a）
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一件专利申请说明了以下共有序列：

aatgn1cccacgaatgn2cac

其中n1和n2可以是a, t, g, or c

公开了以下若干变异序列：

如果n1 是a，则n2是t、g或c

如果n1 是t，则n2是a、g或c

如果n1 是g，则n2是t、a或c

如果n1 是c，则n2是t、g或a

共有序列含有多个不同位置的变异，并且这些变异的出现是相互独立的

序列变异
第95段（b）
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共有序列必须包含在序列表中，变异序列应作为单独序列进行表示

最具包容性的表现形式必须是序列表中所包含的版本：在此情况下， n1和
n2“可以是a、t、g或c”

该序列必须表示为：aatgncccacgaatgncac

无需为n作注释，因为在没有特征键的情况下，“n”被解释为“a”、
“c”、“g”或“t”中的一个（见ST.26第15段）

尽管不作要求，但建议将下列四种变异作为单独序列纳入序列表中：

aatgacccacgaatgbcac (b = t, g, or c)

aatgtcccacgaatgvcac (v = a, g, or c)

aatggcccacgaatghcac (h = t, a, or c)

aatgccccacgaatgdcac (d = t, g, or a)











注：可在WIPO标准ST.26附件六例95（b）中找到对类似例子的延伸讨论。

序列变异
第95段（b）
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一件申请中公开了以下内容：

… -Met-Gly-Leu-Pro-Arg-Xaa-Arg-Ile-Cys-Lys- …

其中Xaa是甘氨酸或序列中插入的内容

Cys-Tyr-Ile-Lys-Ser-(1000 amino acids)-Leu-Thr-Pro-Lys

一个包含含有超过1000个残基的插入序列或替代序列的变异序列

序列变异
第95段（c）
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其中Xaa = 插入超过1000个残基的变异序列必须作为具有其单独SEQ ID编
号的单独序列纳入序列表中。

其中Xaa = 甘氨酸的变异序列也将作为具有其单独SEQ ID编号的单独序列
纳入序列表中。

…-MGLPRGRICK-…





序列变异
第95段（c）
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序列变异

Q:  哪一段适用于以下公开：

G-L-P-T-R-I-C-[L or I]-A-V-[G or A]
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Q: 哪一段适用于以下公开：

A:  第94段：

“作为列举了一个或多个位置上不同残基的单独序列公开的任何变异序列必须纳
入序列表中，并且应以单独序列来表示，在此情况下，列举的不同残基由最具限
制性的模糊符号表示。”

序列变异

G-L-P-T-R-I-C-[L or I]-A-V-[G or A]
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Q: 哪一段适用于以下公开：

表中的空格表示该变异中的氨基酸与“序列”中的对应氨基酸相同，“-”表示
“序列”中的对应氨基酸已被删减。

序列变异

位置

序列

变异1

变异2

变异3

变异4
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Q: 哪一段适用于以下公开：

A:  第93段

“以列举其残基的方式分别公布并且包含在第7段中的主序列和该序列的任何变
异必须各自纳入序列表中，并为其分配其单独的序列识别编号。”

序列变异

表中的空格表示该变异中的氨基酸与“序列”中的对应氨基酸相同，“-”表示
“序列”中的对应氨基酸已被删减。

位置

序列

变异1

变异2

变异3

变异4
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Q: 哪一段适用于以下公开：

图中公开了以下序列：

Met-Gly-Ala-Ile-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp（序列1）

具体说明中包含关于序列1的以下信息：

……在某些表现形式中，序列1位置7的缬氨酸被丙氨酸替代……

序列变异
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A:  第95段（a）：“在序列表的主序列中仅以提及删减、插入或替代进行公开的任何变异
序列，应纳入序列表中。纳入序列表时，此类变异序列：

(a) 如果包含单个位置或多个不同位置的变异，并且这些变异的出现是相互独立的， 可
由主序列的注释进行表示；”

序列变异
Q: 哪一段适用于以下公开：

图中公开了以下序列：

Met-Gly-Ala-Ile-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp（序列1）

具体说明中包含关于序列1的以下信息：

……在某些表现形式中，序列1位置7的缬氨酸被丙氨酸替代……
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序列变异
Q: 哪一段适用于以下公开：

图中公开了以下序列：

Met-Gly-Ala-Ile-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp（序列1）

具体说明中包含关于序列1的以下信息：

……如果序列1位置7的缬氨酸被丙氨酸替代，之后位置10的丙氨酸被缬氨酸替
代……
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A:  :  第95段（a）：“在序列表的主序列中仅以提及删减、插入或替代进行公开的任何变
异序列，应纳入序列表中。纳入序列表时，此类变异序列：

(b) 如果包含多个不同位置的变异，并且这些变异的出现是相互独立的，应作为单独序列
表示，并且被分配其单独的序列识别编码；”

序列变异
Q: 哪一段适用于以下公开：

图中公开了以下序列：

Met-Gly-Ala-Ile-Pro-Asp-Val-Lys-Arg-Ala-Cys-Trp（序列1）

具体说明中包含关于序列1的以下信息：

……如果序列1位置7的缬氨酸被丙氨酸替代，之后位置10的丙氨酸被缬氨酸替
代……



问答环节
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