INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION

— WIPO-Standard ST.26
WEITERFUHRENDER KURS

Webinar-Schulung

Hinweis: Dies ist ein weiterfiihrendes Kursmodul insb. fiir Teilnehmer die bereits am
am ST.26-Grundlagenkurs (Basics) teilgenommen haben. (Deutsch-am 7.9.2021)

Den ST.26-Grundlagenkurs finden Sie unter
https.//www.wipo.int/meetings/en/details.jsp?meeting._id=65768



Die heutigen Themen

Merkmalschlissel und Qualifier: die Merkmaltabelle

Lage von Merkmalen: Werte-Formate, Descriptoren und Operatoren

Merkmalschlissel und Qualifier:
Qualifier—Werte Werte: Freitext, Kontrolliertes Vokabular, Sequenzen

Merkmalschlissel: source, CDS, modified_base
- Fragen? -

Nukleotidanaloga, modifizierte Aminosauren, D-Aminosauren,
verzweigte Sequenzen

Sequenzvarianten
Sonderfélle: Uracil in DNA, Thymin in RNA, DNA/RNA-Hybride

I:eitfaden — Anhang VI: Basisfragen, Definitionen, Beispiele und
Ubungen
- Fragen? -



Merkmaltabelle

Elemente fur Merkmalschlissel, Lage und Qualifier

Merkmaltabelle

60. Die Merkmaltabelle entha]" t Informationen Uber die Lage und Funktionen verschiedener Abschnitte i|1nerha|b einer

bestimmten Sequenz. Eine Merkmaltabelle ist fur jede Sequenz erforderlich. Eine Ausnahme bilden lediglich absichtlich
ubersprungene Sequenzen, fur die keine Merkmaltabelle angegeben werden darf. Die Merkmaltabelle ist im Element

INSDSeq feature-table enthalten, das aus einem oder mehreren INSDFeature-Elementen besteht.

61. Jedes INSDFeature-Element beschreibt ein Merkmal und besteht wie folgt aus abhangigen Elementen:

Element

Beschreibung

obligatorisch/fakultativ

Merkmal | [ENSDFeature key]

Ein Wort oder eine Abkurzung
zur Angabe eines Merkmals

obligatorisch

Lage iINSDFeature location

Region der Sequenz, die dem
Merkmal entspricht

obligatorisch

Qualifier IINSDFeature_quals I

Qualifier mit zusatzlichen

Informationen zu einem
Merkmal

obligatorisch, wenn fur den
Merkmalschlissel (z. B. "source")
ein oder mehrere Qualifier
erforderlich sind, andernfalls
fakultativ
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Jedes INSDFeature-Element beschreibt ein Merkmal und besteht wie folgt aus abhéngigen Elementen:

Die Merkmaltabelle

INSDFeature ke3.r

Beschreibung

obligatorisch/fakultativ

Ein Wort oder eine Abkilirzung
zur Angabe eines Merkmals

obligatorisch

INSDFeature location J

Region der Sequenz, die dem
Merkmal entspricht

obligatorisch

| INSDFeature_quals |

/

Qualifier mit zusatzlichen
Infarmationen zu einem
Merkmal

obligatorisch, wenn fiir den
Merkmalschliissel (z. B. "source")
ein oder mehrere Qualifier
erforderlich sind, andemnfalls
fakultativ

<SequenceData sequenceIDNumber="17">
- <INSDSeq>
<INSDSeq_length>7</INSDSeq_length
<INSDSeq_moltype>AA</INSDSeq_ mtype
<INSDSeq_division>PAT</INSDSeq_Aivi
- <INSDSeq_feature-table>
- <INSDFeature>
<INSDFeaturg_k NSDFeaturekgy>
<INSDFeature_Ioca DFeature_lgcation>
- <INSDFeature_quals
- <INSDQualifier>
<INSDQuaIifier_rhme>ORGANISM<‘IN§)Qualifier_name>
<INSDQualifier _value>Homo sapiens</INSDQualifier value>
</INSDQualifier>
- <INSDQualifier>
<INSDQuaIifier_nQualifier_name>
<INSDQualifier_value>protein</INSDQualifier_value>
</INSDQualifier>
</INSDFeature_quals>
</INSDFeature>
- <INSDFeature>
<INSDFeature_ke SDFeature_key>
<INSDFeature_localon>I</INSDFeature_location>
- <INSDFeature_qual
- <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>
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Formate fur die Lage in einer Sequenz

1 e p——
| INSDFeature_location Region der Sequenz, die dem | obligatorisch
Merkmal entspricht

= das obligatorische Element erfordert
einen Lagedescriptor

= Wwird verwendet zur Identifizierung der Lage
(Stelle, Position oder Region)
eines Merkmals in einer Sequenz

TTTTTTTTTTTTTTTTTTTT
OOOOOOOOOOOO
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Formate fur Lage

Lagedeskriptoren fur alle Molekularten

ST.26 hat obligatorische Anforderungen an das Format von
Lagedeskriptoren

folgende Lagedeskriptoren konnen far Nukleotid- und
Aminosauresequenzen verwendet werden:

(a) Lagedeskriptor fur Nukleotid- und Aminosauresequenzen:

Art des Lagedeskriptors | Syntax Beschreibung

Einzelne Restenummer X Verweist auf einen einzelnen Rest in der Sequenz

Restenummern, die ein X..¥ Verweist auf einen kontinuierlichen Bereich von Resten, der durch

Sequenzintervall den ersten und letzten dieser Reste begrenzt wird und diese mit

begrenzen einschlieft.

Reste vor der ersten oder | <x Verweist auf einen Abschnitt, der einen bestimmten Rest oder ein

nach der letzten >X bestimmtes Resteintervall enthalt und Uber einen bestimmten Rest

angegebenen <X..y hinausgeht. Die Symbole "<" und ">" kénnen in Verbindung mit

Restenummer X. 3y einem einzelnen Rest oder mit dem ersten und letzten eines
<x..>y | Intervalls von Resten verwendet werden, um anzuzeigen, dass ein

Merkmal Uiber die angegebene Restenummer hinausgeht.
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Formate fur Lage Beispiele

Lagedeskriptoren fur alle Molekularten

70. Die folgenden Beispiele veranschaulichen Merkmallagen, wie in den Absatzen 64 bis 69 beschrieben:

(a) Lagen flr Nukleotid- und Aminosauresequenzen:

Beispiel fur eine Lage Beschreibung

467 Verweist auf Rest 467 in der Sequenz.

340..565 Verweist auf einen kontinuierlichen Bereich von Resten, der durch die
Reste 340 und 565 begrenzt wird und diese mit einschlieft.

<1 Verweist auf eine Merkmallage vor dem ersten Rest.

<345..500 Gibt an, dass der genaue untere Begrenzungspunkt eines Merkmals
unbekannt ist. Die Lage beginnt bei einem Rest vor 345 und reicht bis
einschlie8lich Rest 500.

<1..888 Zeigt an, dass das Merkmal vor dem ersten sequenzierten Rest beginnt
und bis einschlieRlich Rest 888 reicht.

1l..>888 Zeigt an, dass das Merkmal am ersten sequenzierten Rest beginnt und
uber Rest 888 hinausreicht.

<1..>888 Zeigt an, dass das Merkmal vor dem ersten sequenzierten Rest beginnt
und Uber Rest 888 hinausreicht.

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
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Formate fur Lage

Lagedeskriptoren ausschlieldlich fur Nukleotidsequenzen

Das Lagedescriptorformat x*y lkann nur fur DNA- und RNA-Sequenzen
verwendet werden

(b) Lagedeskriptoren nur fur Nukleotidsequenzen: WIPO-Standard S1.26, Absatz 66(b)

Art des Lagedeskriptors | Syntax Beschreibung
Eine Stelle zwischen zwei | x"y Verweist auf eine Stelle zwischen zwei benachbarten Nukleotiden,
benachbarten Nukleotiden z. B. die Stelle einer endonukleolytischen Spaltung. Die

Positionsnummern fur benachbarte Nukleotide werden durch ein
Caret (*) getrennt. Die zulassigen Formate fur diesen Deskriptor
sind x*x+1 (z. B. 55%56) oder, fir zirkulare Nukleotide, x*1, wobei
"x" die volle Lange des Molekiils ist, d. h. 1000*1 steht fur
ringférmige Molekule der Lange 1000.

Bei Verwendung des Lageformats x*y mussen x und y benachbarte Reste sein

(b) Lagen nur fur Nukleotidsequenzen:
Beispiel fur eine Lage Beschreibung
1237124 Verweist auf eine Stelle zwischen den Resten 123 und 124.

- -~ — e~ A o~ o ~ — — . PR [E— P —

INTELLECTUAL PROPERTY

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


Leonhard Riedel

Leonhard Riedel


Formate fur Lage

Lagedeskriptoren — Sonderfalle fur Aminosauresequenzen

Der Lagedeskriptor x..y gibt bei Verwendung mit einem Merkmalschlussel
"CROSSLNK" oder "DISULFID" eine ketteninterne Quervernetzung
zwischen den beiden angegebenen Resten an

(c) Lagedeskriptoren nur fur Aminosauresequenzen:

Art des Lagedeskriptors | Syntax Beschreibung

Restenummern, die durch | x..y Verweist auf Aminosauren, die durch eine ketteninterne

eine ketteninterne Quervernetzung zusammengefuhrt werden, wenn der Ausdruck

Quervernetzung mit einem Merkmal verwendet wird, das auf eine solche

zusammengefuhrt werden Quervernetzung hinweist, z. B. "CROSSLNK" oder "DISULFID".
(c) Lagen nur fur Aminosauresequenzen:

Beispiel fiir eine Lage

Beschreibung

340..565

Zeigt an, dass die Aminosauren an den Positionen 340 und 565
durch eine ketteninterne Quervernetzung zusammengefihrt
werden, wenn der Ausdruck mit einem Merkmal verwendet wird,
das auf eine solche Quervernetzung hinweist, z. B. "CROSSLNK"
oder "DISULFID".
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Formate fur Lagen

Lageoperatoren fur Nukleotidsequenzen

Fur die Verwendung in DNA- und RNA-Sequenzen stehen drei
Lageoperatoren zur Verfugung: "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, mussen mindestens zwei durch
Komma getrennte Lagedeskriptoren aufweisen

Syntax fiir Lage Beschreibung der Lage
join(location,location,...,location) Die angegebenen Lagen werden zu einer
zusammenhangenden Sequenz verbunden (von
einem Ende zum anderen).

order (location, location, ..., location) Die Elemente werden in der angegebenen
Reihenfolge gefunden, aber es wird nichts
darlber ausgesagt, ob das Verbinden dieser
Elemente sinnvoll ist.

complement (location) Zeigt an, dass sich das Merkmal auf dem Strang
befindet, der komplementar zu dem durch den
Lagedeskriptor angegebenen Sequenzintervall
ist, wenn es in 5’-3’-Richtung oder in der Richtung
gelesen wird, die die 5’-3’-Richtung nachahmt.

WIPO-Standard ST.26, Absatz 67 URGANIZATIUN
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Formate fur Lagen

11

Lageoperatoren fur Nukleotidsequenzen

Beispiele Absatz 70 (b)

(b) Lagen nur fir Nukleotidsequenzen:

Beispiel fir eine Lage

Beschreibung

1237124

Verweist auf eine Stelle zwischen den Resten 123 und 124.

Jjern(la. .78, 134 . .202)

Gibt an, dass die Regionen 12 bis 78 und 134 bis 202 zu einer
zusammenhangenden Sequenz verbunden werden sollten.

complement|(34..126)

Beginnt bei dem Nukleotid, das komplementar zu Nukleotid 126
ist, und endet bei dem Nukleotid, das komplementar zu
Nukleotid 34 ist (das Merkmal befindet sich auf dem Strang, der
komplementar zu dem dargestellten Strang ist).

complement (join (2691..4571,
4918..5163))

Verbindet die Nukleotide 2691 bis 4571 und 4918 bis 5163 und
komplementiert anschlieRend die verbundenen Segmente (das
Merkmal befindet sich auf dem Strang, der komplementar zu dem
dargestellten Strang ist).

join (complement (4918..5163),
complement (2691..4571))

Komplementiert die Regionen 4918 bis 5163 und 2691 bis 4571
und verbindet anschlieBend die komplementierten Segmente
(das Merkmal befindet sich auf dem Strang, der komplementar zu
dem dargestellten Strang ist).

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
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Lageoperatoren fur Nukleotidsequenzen

Nukleotidsequenzen: Merkmalschlussel "CDS"

Der Merkmalschlussel "CDS" kann den Lageoperator "join" verwenden, um
nicht zusammenhangende Segmente einer Sequenz zu einer einzigen

codierenden Region zu verbinden

join(location1,location2)

Die Merkmalschlissel "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)

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Merkmalschlussel
und
Qualifier

WWWWW
TTTTTTTTTTTTTTTTTTTT
OOOOOOOOOOOO
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Merkmalschliissel + ihre Qualifier

Teil des kontrollierten Vokabulars ANHANG |

Merkmalschliissel

62. In Anhang | sind die nach diesem Standard ausschlieBlich zu verwendenden Merkmalschlussel mitsamt den
zugehorigen, ebenfalls ausschlieBlich zu verwendenden zugehorigen Qualifiern aufgelistet. Dort ist auch angegeben, ob
diese Qualifier obligatorisch oder fakultativ sind. In Anhang | sind in Abschnitt 5 die ausschliel3lich zu verwendenden
Merkmalschlissel flr Nukleotidsequenzen und in Abschnitt 7 die ausschlieflich zu verwendenden Merkmalschlissel fur
Aminosauresequenzen aufgelistet.

INHALTSVERZEICHNIS
ABSGHNITT 1: LISTE DER MUKLECITIIIE .. v mmsmmss s omenssmmnsmims o s s o s s s s s 2
ABSCHNITT 2: LISTE DER MODIFIZIERTEN NUKLEOTIDE ........cooiiiieiiiie e seeesie e s e e enees e sne e 2
ABSCHNITT 3: LISTE DER AMINOSAUREN ........cocoiiuictieiertesseseessinseeessssssssssssanssssssesssssssssssssasssssssssasssesesssesassssassssns 4
ABSCHNITT 4: LISTE DER MODIFIZIERTEN AMINOSAUREN ........ccocouuriereructessresesesseeessessessesssssssesssssesssssnssssssesssnns b
ABSCHNITT 5: MERKMALSCHLUSSEL FUR NUKLEOTIDSEQUENZEN ...J......coueuuiiererieinisieenssenisssissssesesse s ssessssenes 6
ABSCHNITT 6: QUALIFIER FUR NUKLEOTIDSEQUENZEN .......cccooeiiiiecscdiceirciiiicececcece e 25
ABSCHNITT 7: MERKMALSCHLUSSEL FUR AMINOSAURESEQUENZENL..........cooorieeeriieirinieeenicreseeee s, 50
ABSCHNITT 8: QUALIFIER FUR AMINOSAURESEQUENZEN..............cc.c...lececuciiieeeecicecee et 57

ABSCHNITT 9: TABELLEN FUR DEN GENETISCHEN CODE .........cocoouiuereeeuisessessesesssesssssssssssssssessessssssssssssssssssssnes 58

14
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Haufig verwendete Merkmalschlussel

Nukleotid-Sequenzen:

- CDS

- modified_base
- gene

- variation

insg. 39 M /3 Q
fur AA-SEQ:

- mol_type

- note

- organism

INsg.

15

49 M / 81 Q - fir Nukleotid-SEQ

SITE

REGION

BINDING

UNSURE

gibt eine wichtige einzelne
Aminosaurestelle an

gibt eine wichtige Region an

gibt die Bindungsstelle flr eine
chemische Gruppe an

beschreibt Regionen von
Unsicherheiten in der Sequenz

Aminosaure-Sequenzen:

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
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Nukleotid-Sequenzen: - modified_base - CDS - gene - variation
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Qualifier-Werte

Qualifier stellen weitere Informationen uber Merkmale bereit
und definieren Merkmale naher (Merkmalskennzeichner)

Qualifier bestehen aus einem Qualifier-Namen und oft einem
zugeordneten Qualifier-,Wert*

Name
<INSDQualifier> /

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

< /INSDQualifier> \
Wert

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

- Qualifier werden in|Kleinbuchstaben|angegeben wiro

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte fiir Nukleotidsequenzen

Merkmalschlussel "misc_binding":
- ein obligatorischer Qualifier "bound moiety"
- sechs|fakultative |Qualifier:

ABSCHNITT 5: MERKMALSCHLUSSEL FUR NUKLEOTIDSEQUENZEN

Dieser Abschnitt enthalt die Liste der zulassigen Merkmalschlussel fur Nukleotidsequyénzen. AuRerdem werden die
obligatorischen und fakultativen Qualifier aufgefuhrt. Die Merkmalschlissel werderyin alphabetischer Reihenfolge
aufgefuhrt. Sofern unter "Molekulbereich" nicht anders/angegeben, konnen die Merkmalschllssel fur DNA oder fur RNA
gleichermalen verwendet werden. Bestimmte Merkmalschlissel kénnen nebgh dem angegebenen Geltungsbereich (des
Organismus) auch fur kinstliche Sequenzen geeignet sein.

5.12. Merkmalschliissel misc_binding /

re, die kovalent oder nicht kovalent eine andere Einheit
anderen Bindungsschlissel ("primer_bind" oder
ieben werden kann

Definition Stelle in einer Nukleinsd
bindet, die/durch kein
"protein_bind") besc

ObTligatorische qQualifier bound_moifty

/
Fakultative Qualifier allele ¥
function
gene
gene_synonym
map
note

Anmerkung Beachten Sie, dass fiir die Beschreibung ribosomaler Bindungsstellen der
Merkmalschliissel "regulatory" und der Qualifier "regulatory_class" mit dem wert
"ribosome_binding_site" verwendet werden missen.
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Qualifier-Werte

fur Nukleotidsequenzen

ABSCHNITT 6: QUALIFIER FUR NUKLEOTIDSEQUENZEN

Dieser Abschnitt enthalt die Liste der Qualifier, die fir Merkmale in Nukleotidsequenzen zu verwenden sind. Die Qualifier
werden in alphabetischer Reihenfolge aufgefuhrt.

- obligatorischer Qualifier|"bound_moiety"

18

6.3. Qualifier bound_moiety
Definition Name des Molekiils/Komplexes, das/der an das angegebene Merkmal binden kann
obligatorisches wertformat | Freitext
sprachabhdngig: Oieser wert muss moglicher weise zu Zwecken nationaler/regionaler
LVerfahren iibersetizt werden.
Beispiel <INSDQualifier_value>GAL4</INSDQualifier_value>
Anmerkung Flir die Merkmalschliissel "misc_binding", "oriT" und "protein_bind" ist nur ein
einziger "bound_moiety"-Qualifier zulissig.
6.23. Qqualifier gene
Definition Symbol des Gens, das einer Sequenzregion entspricht

obligatorisches wertformat

Beispiel

Anmerkung

Freitext

<INSDQualifier_value>ilvE</INSDQualifier_value>

Der Qualifier "gene" dient zur Angabe des Gensymbols; der Qualifier "standard_name"
dient zur Angabe des vollstdndigen Namens des Gens.
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Formate fur Qualifier-Werte

far Qualifier-Werte qgibt es drei Format-Arten
(nach Art der dargestellten Informationen):

(a) Freitext (sprachabhangig oder unabhangig; s. Absétze 85 bis 88);

(b) kontrolliertes Vokabular|(definiert, zB Abktirzung einer
modifizierte Base oder Zahlenwerte, Datum oder Nummer)

(c)|Sequenzen |(zB bei PCR-Primern; PCR_primers)

Merkmal-Qualifier

72. Qualifier (Kennzeichner) dienen dazu, Uber den Merkmalschlissel und die Merkmallage hinaus weitere
Informationen Uber Merkmale bereitzustellen. Fir Qualifier-Werte gibt es drei Formate. Diese entsprechen den
verschiedenen Arten von Informationen, die durch Qualifier dargestellt werden:

(a) Freitext (siehe Absatze 85 bis 87);

(b) kontrolliertes Vokabular oder Zahlenwerte (z. B. eine Nummer oder ein Datum); und

(c) Sequenzen.

=> einige Qualifier haben KEINEN Wert
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Qualifier-Werte
(a) Formatart "Freitext” (free text)

Viele Qualifier haben ein , Freitext“-Wertformat

ST.26, Absatz 3(n) definiert ,Freitext" als "...ein Format fir den Wert
bestimmter Qualifier, der in Form eines beschreibenden Textes oder in
einem anderen (in Anhang | aufgefuhrten) Format angegeben ist”

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

Eine Teilmenge von Qualifiern mit ,Freitext"-Wertformaten ist
"language-dependent” (sprachabhangig)

,Sprachabhangiger Freitext" bestimmter Qualifier muss fur nationale,
regionale oder internationale Zwecke moglicherweise ubersetzt
werden." ST.26, Absatz 3(0)

WIPO

WORLD
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Qualifier-Werte

21

Formatart — ,sprachabhangiger Freitext"

Wie kann festgestellt werden, ob ein Qualifier mit einem Freitext-

Wertformat sprachabhangig ist?

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

ST.26, Anhang I, Abschnitt 6, Tabelle 5 listet alle Nukleotidsequenz-
Qualifier mit einem sprachabhangigen Freitext-Wertformat auf

Tabelle 5: Liste der Qualifierwerte fiir Nukleotidsequenzen mit sprachabhangigen Freitextwerten

iad

Abschnitt Sprachabhangige Freitextwerte
6.3 bound_moiety
6.5 cell type
6.7 clone
6.8 clone_lib
6.10 collected by
6.13 cultivar
6.14 dev stage
6.17 ecotype
6.21 function
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Qualifier-Werte
Formatart — ,sprachabhangiger Freitext"

,Sprachabhangige Freitext” - Qualifier-Werte konnen im XML-

Sequenzprotokoll in zwei Sprachen angegeben werden:
zB Englisch und eine weitere nicht-englische Sprache (ST.26, Absatz 87)

Ein sprachabhangiger Qualifier-Wert muss in Englisch 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 fur Qualifier mit
sprachabhangigem Freitext-Wertformat zulassig (ST.26, Absatz 87(b))
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Qualifier-Werte

23

Formatart — ,sprachabhangiger Freitext"

<SequenceData sequenceIDNumber="2">
<INSDSeq>
<INSDSeq_length>29</INSDSeq_length>
<INSDSeq_moltype>AA</INSDSeq_moltype>
<INSDSeq_division>PAT</INSDSeq_division>
<INSDSeq_feature-table>
<INSDFeature>
<INSDFeature_key>SOURCE</INSDFeature_key>
<INSDFeature_location>1..29</INSDFeature_location>
<INSDFeature_quals>
<INSDQualifier>
<INSDQualifier_name>ORGANISM</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> NOnEng“Sh

</INSDSeq_feature-table>
<INSDSeq_sequence>GSLSDVRKDVEKRIDKALEAFKNKMDKEK</INSDSeq_sequence>
</INSDSeq>
</SequenceData>
<SequenceData sequenceIDNumber="3">

Englisch

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
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FAQ — Advanced Modul

F6: MUssen die Sequenzprotokolle immer in englischer Sprache erstellt werden? Kann
ich ein Sequenzprotokoll in Deutsch als Hauptsprache haben? Oder kann nur Englisch die
Hauptsprache sein?

A6: Der Wert fur jeden sprachabhangigen Qualifier in einem Sequenzprotokoll muss in
derselben Sprache eingegeben werden. Diese Sprache kann Englisch oder eine andere
Sprache, wie z. B. Deutsch, sein, je nachdem, welche Sprache(n) von dem jeweiligen Amt
fir diesen Zweck akzeptiert wird (werden). Der Standard erlaubt auch, dass ein
Sequenzprotokoll alle sprachabhangigen Qualifier Werte in Englisch und zuséatzlich in
einer nicht-englischen Sprache sind. Ja, es ist also mdglich, ein Sequenzprotokoll zu
erstellen, in dem alle sprachabhéngigen Freitext-Qualierwerte nur in Deutsch sind .
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Qualifier-Werte

Formatart — ,sprachabhangiger Freitext"

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

1. das Wurzelelement des Sequenzprotokoll-XML muss ein Attribut
"nonEnglishFreeTextLanguageCode" mit einer entsprechenden
zweibuchstabigen Sprachcode-Abkurzung enthalten (ST.26, Absatze 43, 7(b));

<S5T26Sequencelisting dtdVersion="V1_3/ fileName="st26-annex-iii-sequence-listing-specimen.xml” softwareName="WIPO
Sequence"” softwareVersion="1.0" prgductionDate="2022-01-01" originalFreeTextlLanguageCode="de"
nonEnglishFreeTextLanguageCode="de">

2. ALLE sprachabhangigen Qualifier im Sequenzprotokoll mussen 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)),,

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION


Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel


26

Qualifier-Werte

Formatart — ,sprachabhangiger Freitext"

INSDQualifier "id"-Attribut — was ist das?

ST.26, Absatz 87(d) legt fest: "Flir sprachabhéngige Qualifier kann das
Element "INSDQualifier" ein fakultatives Attribut "id" enthalten. Der Wert
dieses Attributs muss das Format "q" haben, gefolgt von einer positiven
ganzen Zahl, z.B. "q23", und muss flir ein Element "INSDQualifier" eindeutig
sein, d.h. der Attributwert darf nur einmal in einer Sequenzprotokolldatei
verwendet werden."

<INSDQualifier] id="q2">
<INSDQualifier_tame>note</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier_wvalue>common name: tomato</INSDQualifier wvalue>
<NonEnglishQualifier_value>gemeinsamen Namen: Tomate</NonEnglishQualifier_value>
</INSDQualifier>

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

. . . WIPO
Werden automatisch in einer von WIPO Sequence WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY

generierten XML hinzugefugt.
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Qualifier-Werte

Formatart — ,sprachabhangiger Freitext"

Das Attribut "originalFreeTextLanguageCode"

[—]<5T26Sequencelisting dtdVersion="V1_3" fileName="st26-annex-iii-sequence-listing-specimen.xml” softwareName="WIPO
Sequence" softwareVersion="1.0" productionDate="2022-01-01" originalFreeTextlLanguageCode="de"
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

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION


Leonhard Riedel

Leonhard Riedel


28

Qualifier-Werte

(b) Formatart ,,Kontrolliertes Vokabular*

» Qualifier mit vordefinierten Wertoptionen

m Beispiel: |"codon_start" - Werte konnen "1", "2" oder "3" sein

6.10. Qualifier

Definition

oObligatorisches wertformat

Beispiel

codon_start

Angabe des offsets (Versatz), an dem das erste vollstdndige Codon eines
Codierungsmerkmals relativ zur ersten Base dieses Merkmals gefunden werden kann

1 oder 2 oder 3

<INSDQualifier_val NSDQua'I ifier_value>

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION


Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel

Leonhard Riedel


29

Qualifier-Werte

Formatart ,Kontrolliertes VVokabular®

m Beispiel: | "rpt_type" mit begrenztem Satz an Wertoptionen

6.61. Qualifier rpt_type

Definition Struktur und Verteilung der repetitiven Sequenz

Obligatorisches wertformat einer der folgenden Ausdriicke aus dem kontrollierten Vvokabular:
tandem

direct

inverted

flanking

nested

terminal

dispersed

long_terminal_repeat
non_ltr_retrotransposon_polymeric_tract
centromeric_repeat

telomeric_repeat
Xx_element_combinatorial_repeat
y_prime_element

other

Beispiel <INSDQualifier_value>inverted</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value>long_terminal_repeat</INSDQualifier_value>
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Qualifier-Werte Formatart ,Kontrolliertes Vokabular®

FUr Qualifier mit vordefinierten Wertoptionen

® sind in WIPO Sequence alle zulassigen Werte in
einer vorab befullten Dropdown-Liste zu finden:

QUALIFIERS
rpt_type
tandem
direct
inverted
flanking
nested
terminal
long_terminal_repeat
- . non_ltr_retrotransposon_polymeric_tract
SEQUENCE centromeric_re peat
telormeric_repeat
¥_eleme mbin ial i
y_prime_element
other

WIPO

WORLD
INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Formatart ,Kontrolliertes Vokabular®

Qualifier mit einem definierten Wertformat

Beispiel: | "anticodon" — Wert muss im Format

"(pos:<location>,aa:<amino_acid>,seq:<text>)" vorliegen
>(pos:34..36,aa:Phe,seq:aaa)</

6.2

Qualifier anticodon

Definition Stelle des Anticodons der tRNA und der Aminosdure, fiir die sie codiert

oObligatorisches wertformat | (pos:<location>,aa:<amino_acid>,seq:<text>), wobei <location> die Lage des

Anticodons, <amino_acid> die dreibuchstabige Abkilirzung fiir die codierte Aminosdure
und <text> die Sequenz des Anticodons darstellt

Beispiel <INSDQualifier_value>(pos:34..36,aa:Phe,seq:aaa)</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_value>(pos:join(5,495..496),aa:Leu,seq:taa)</INSbQualifier_value>
<INSDQualifier_value>(pos:complement(4156..4158),aa:Glu,seq:ttg)</INSDQualifier_val
ue>
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Qualifier-Werte

(c) Formatart - Sequenzen

® Qualifier, bei denen der Wert eine Sequenz ist

m Beispiel:|"translation" - Wert muss eine Sequenz mit einbuchstabigen
Aminosaureabkurzungen sein

6.80. Qualifier translation

Definition eine einbuchstabig abgekiirzte Aminosduresequenz, abgeleitet vom genetischen
Standardcode (oder universellen Code) oder einer im Qualifier "transl_table"
angegebenen Tabelle entnommen und im Qualifier "transl_except" als Ausnahme
angegeben

Obligatorisches wertformat zusammenhdngende Zeichenfolge aus einbuchstabigen Abkiirzungen fiir Aminosduren aus
Abschnitt 3 dieses Anhangs, fiir Aminosdure-Ausnahmen ist "X" zu verwenden

Beispiel <INSDQua1iFier_va]u1>MASTFPPWYRGCASTPSLKGLIMCTw< INSDQualifier_value>

Anmerkung parf nur mit dem Merkmal "CDS" verwendet werden; muss mit dem Qualifier
"protein_id" versehen werden, wenn das Ergebnis der Translation vier oder mehr
spezifisch definierte Aminosduren enthdlt; zur Festlegung und Kennzeichnung der
Tabellen fiir den genetischen Code siehe "transl_table"; von den Qualifiern
"translation”, "pseudo" und "pseudogene" darf nur einer zur weiteren Annotierung

eines "CDS"-Merkmals verwendet werden.
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte

Formatart ,Sequenzen®

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

6.58. Qualifier replace

Definition gibt an, dass die an der Lage des Merkmals identifizierte Sequenz durch die im wert
des Qualifiers angezeigte Sequenz ersetzt wird; wenn der Qualifier keine Sequenz
(d. h. keinen wert) enthdlt, zeigt dies eine Deletion an

Obligatorisches wertformat Freitext

Beispiel <INSDQualifier_value>a</INSDQualifier_value>
<INSDQualifier_valug><AINSDQualifier_value> - filir eine Deletion

"Empty value”

Ein leerer Wert fur "replace" bedeutet eine Deletion deszpo

im entsprechenden Merkmal angegebenen Rests wonco

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Qualifier-Werte
Formatart KEIN Wert

Qualifier mit KEINEM Wert

Beispiele:

N 11 7 (11

“environmental_sample”, “germline”, “macronuclear”| "proviral”

6.52. Qualifier proviral

pefinition dieser Qualifier kennzeichnet eine Sequenz, die aus einem Virus oder Phagen
gewonnen wurde, der in das Genom eines anderen Organismus integriert ist

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

Diese Qualifier durfen kein leeres Element "INSDQuaIifier_vaIWuIe'_;'o

aufweisen s

INTELLECTUAL PROPERTY
ORGANIZATION
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Merkmalschliissel + Qualifier

36

Merkmalschlussel "source"

Merkmalschlussel sind fakultativ, mit Ausnahme des Merkmals
"source", das fur jede Sequenz obligatorisch ist

Jeder MerkmalschlUssel enthalt eine Liste von Qualifiern, die zur

naheren Beschreibung des Merkmals verwepdet werden konnen.

5.37. Merkmalschliissel ‘ source ’
Definition bezeichnet die Herkunft/der Sequenz; die Angabe dieses Schliissels ist

obligatorisch; jede
gesamte Sequenz umfsst

Obligatorische Qualifier organism
mol_type

Fakultative Qualifier cell_Tline
cell_type
chromosome

WIPO

WORLD

INTELLECTUAL PROPERTY

ORGANIZATION

quenz weist einen einzigen "source"-Schlissel auf, der die
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Merkmalschlissel + Qualifier

Merkmalschlussel "source"

die meisten Qualifier sind fakultativ; einige Merkmalschllssel haben
jedoch obligatorische Qualifier

far ,source” sind die Qualifier ,mol_type" und ,organism* obligatorisch

,organism"”

T Der Organismus-Qualifier, d. h. "organism" fur Nukleotid hang |, Abschnitt 6) und fur

Aminosauresequenzen (siehe Anhang I, Abschnitt 8), muss dig Herkunﬂ der Sequenz, d. h. einen einzelnen Organismus
oder Ursprung, offenbaren. Die Bezeichnungen von Organismemso axonomiedatenbank entstammen.

,mol_type"

84. Der Molekultyp-Qualifier, d. h. "mol_type" fur Nukleotidsequenzen (siehe Anhang |, Abschnitt 6) und "mol type" fur
Aminosauresequenzen (siehe Anhang |, Abschnitt 8) muss den Jyp des in der Sequenz dargestellten Molekdls gffenbaren.

Diese Qualifier sind zu unterscheiden von Element INSDSeq mJTType; dasimAbsatz 54 ertautert-wird:

(a) Der Wert fur den Qualifier "mol_type" fur eine Nukleotidsequenz muss einer der folgenden sein: "genomic
DNA", "genomic RNA", "mRNA", "tRNA", "rRNA", "other RNA", "other DNA", "transcribed RNA", "viral cRNA", "unassigned
DNA" oder "unassigned RNA". Wenn die Sequenz nicht natlrlich vorkommt, d. h. der Wert des "organism"-Qualifiers
"synthetic construct" ist, muss der Wert des Qualifiers "mol_type" entweder "other RNA" oder "other DNA" sein.

(b) FUr Aminosauresequenzen ist der Wert des "mol_type"-Qualifiers "protein".
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rkmalschlussel + Qualifier

m Einige Merkmalschlussel haben zusatzliche Beschrankungen

Bereich Organismus; z.B. "C_region" ist auf Eukaryoten beschrankt
Molekulbereich; z.B. ist|"D-Loop" guf DNA-Sequenzen beschrankt

5.4,

Merkmalschlissel D-loop

Definition Verdrdngungs-(displacement-)Schleife; Region innerhalb der mitochondrialen DNA, 1in
der sich ein kurzes Stiick RNA mit einem DNA-Strang paart und dabei den
urspringlichen Schwesterstrang in dieser Region verdrdngt; wird auch verwendet, um
die verdrangung einer Region eines Strangs eines DNA-Doppelstrangs durch eine
einzelstrangige invasive Nukleinsdure bei der durch das RecA-P