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Co je sekvencni protokol?

* Obsahuje nukleotidové a/nebo aminokyselinové sekvence
popsané v prihlasce vynalezu nebo uzitného vzoru a tvori
soucast popisu

e Zahrnuje detailni popisné informace o kazdé sekvenci
» Splnuje pozadavky prislusné normy WIPO (ST.25 nebo ST.26)
* Umoznuje prohledavat sekvencni data:

- v ramci patentového uradu

- ve verejnée dostupnych databazich (databaze INSDC)
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Co se skryva za INSDC?

INSDC: International Sequence Database Collaboration
(Mezinarodni spoluprace databazi nukleotidovych sekvenci)

- soubor verejné dostupnych databazi zahrnuijici:
- DDBJ: Japonskou databanku DNA
« EMBL-EBI: Evropsky bioinformaticky institut

« NBCI: Narodni centrum pro biotechnologické informace
(GenBank)

- Mezi patentové instituce, které poskytuji sekvenéni data do INSDC
patfi:

« Evropsky patentovy urad

« Japonsky patentovy urad

» Korejsky urad pro dusevni vilastnictvi

« Ufad pro patenty a ochranné znamky USA
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ProC novy standard?

V soucCasné dobe jsou vypisy sekvenci ulozeny v souladu s WIPO
ST.25, ale:

Format ST.25 neni v souladu s poZzadavky INSDC, takze data se
ztraci pri zadavani do verejnych databazi

Pravidla ST.25 nejsou jasna, narodni patentové urady po celém
svete je vykladaji a prosazuji jinak

Pravidla ST.25 nepokryvaji nékteré typy sekvenci, které jsou dnes
bézné (napr. analogy nukleotidu, D-aminokyseliny, rozvétvené
sekvence), a proto aktualné nejsou v databazich zahrnuty

Data jsou nestrukturovana — format ST.25 je obtizné pouzitelny pro
automatickou validaci a vyménu dat
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Prechod na WIPO ST.26

« Po mnoha letech priprav byl jako datum ,velkého tresku®
stanoven 1.leden 2022

« Pfechod je koordinovan na mezinarodni, narodni i regio-
nalni urovni - v Ceské republice byl za datum pfechodu
urcen 1. Cervenec 2022

 Datum mezinarodniho podani (PCT) je referencnim
datem a urCuje, zda sekvence v pfihlasce spadaji do
pravidel ST.25 nebo ST.26, NE datum priority

« ST.25 zustane v platnosti pro PCT prihlasky s datem podani
pred 1. lednem 2022 (pro narodni pfihlasky v CR pred
1.7.2022)
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Vyhody ST.26

Umozniuje sjednoceni sekvencénich protokolu v celosvétovém
meritku

Slouzi jako voditko pro zajisténi shody v uplathovani pravidel pro
vypis sekvenci mezi jednotlivymi narodnimi urady

Objasnuje, jaky format sekvenci v sekvencnim protokolu je
pozadovan Ci povolen a jak tyto sekvence musi byt zastoupeny

Zlepsuje kvalitu sdileni sekvencnich dat diky formatu XML

Umoznuje automatickou validaci zadanych dat a zefektiviuje
jejich zpracovani v narodnich uradech

ZajiStuje kompatibilitu s databazemi INSDC (zakladni charakteri-
stiky, identifikatory, zastupné symboly) a usnadriuje vyhledavani
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WIPO ST.25 versus ST.26

ASCII .txt s Ciselnymi identifikatory

Nezahrnuje:

- D-aminokyseliny

- linearni ¢asti rozvétvenych
sekvenci

- analogy nukleotidu

Anotace sekvenci obsahuiji:

- pouze zakladni (klicove)
charakteristiky

Sekvence mohou zahrnovat:

- meéné nez 10 specificky
definovanych nukleotidd

- meéneé nez 4 specificky definované
aminokyseliny

Format .xml s prvky a atributy

Musi zahrnovat:

- D-aminokyseliny

- linearni Casti rozvétvenych
sekvenci

- analogy nukleotidu

Anotace sekvenci obsahuiji:

- Zakladni (klicoveé) charakteristiky
a kvalifikatoky

Sekvence nesmi zahrnovat:

- meéné nez 10 specificky
definovanych nukleotidu

- méné nez 4 specificky definované
aminokyseliny
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WIPO ST.25 versus ST.26

rozdily ve vSeobecnych informacich

MuUze zahrnovat informace ze vSech
prioritnich pfihlasek

MuzZe obsahovat udaje o vSech
pfihlasovatelich a puvodcich

Je povolen jen jeden nazev vynalezu

Jména pfihlaSovatele/plvodce a nazev
vynalezu musi byt uvedeny v zakladni
latince

Zahrnuje pouze informace z pfihlasky s
nejstarsi prioritou

Smi obsahovat data jen jednoho
prihlaSovatele a volitelné jednoho
puvodce

Je povoleno vice nazvua vynalezu, kazdy
Vv jiném jazyce

Jména pfihlaSovatele/plivodce mohou
obsahovat jakykoli platny znak Unicode
spolu s prekladem nebo prepisem do
latinky
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WIPO ST.25 versus ST.26

rozdily ve vypisu sekvenci

Sekvence jsou identifikovany jako
DNA, RNA nebo PRT

Pouzivana pojmenovani organismu:
- latinsky rod/druh

- nazev viru

- ,uméla sekvence”

- ,heznamy”

,2u“ pfedstavuje uracil v nukleotidové
sekvenci

Sekvence aminokyselin se uvadi
tfipismennou zkratkou

Sekvence jsou identifikovany jako DNA,
RNA nebo AA spolu s povinnym
kvalifikatorem ,mol_type®, ktery
molekulu blize popisuje

PouZzivana pojmenovani organismu:
- latinsky rod/druh

- nazev viru

- ,synteticky konstrukt®

- ,neidentifikovany”

. predstavuje uracil v sekvenci RNA a
thymin v sekvenci DNA

Sekvence aminokyselin se uvadi
jednopismennou zkratkou
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WIPO ST.26 — co musi protokol obsahovat?

Nukleotidové sekvence obsahuijici:

- 10 nebo vice ,specificky definovanych® a ,vyjmenovanych®
nukleotidu

- vcetné sekvenci s nukleotidovych analogu, jako jsou peptidové
nukleové kyseliny (PNAs) a glykolové nukleové kyseliny (GNAS)

Sekvence aminokyselin obsahujici:

- 4 nebo vice ,specificky definovanych® a ,vyjmenovanych”
aminokyselin

- vcetne sekvenci s D-aminokyselin

- vcetné linearnich oblasti rozvétvenych sekvenci
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A Geska republika

WIPO ST.26 — co musi protokol obsahovat?

Co je ,,specificky definovany“ nukleotid nebo aminokyselina?

- ,specificky definovany“ znamena jakykoli jiny nukleotid nez ty, které jsou
reprezentovany symbolem ,n“ a jakoukoli jinou aminokyselinou nez ty které
jsou reprezentovany symbolem ,X% jak jsou uvedeny v pfiloze 1 (Annex |)

- do minimalni délky sekvence se zapocitavaji pouze ,specificky definované®
zbytky, tedy:

= 10 specificky definovanych nukleotidt nebo
= 4 specificky definované aminokyseliny

Pfiklad: 5’- anctggcaan - 3° pouze 8 specificky definovanych nukleotidu;
nesmi byt zahrnuty v sekvencnim protokolu

5’- agctggcaat — 3 deset specificky definovanych nukleotidt; musi
byt zahrnuty v sekvencnim protokolu
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Co predstavuje format XML?

XML = eXtensible Markup Language

« informace jsou ,0znaceny“ pomoci popisnych prvku a
atributu

e pouziva standardni kddovani Unicode UTF-8 a
preddefinované znaky

 zajistuje standardizovany zpusob vymény dat, ktery
je Citelny jak Clovekem, tak strojem

e umoznuje snadny prenos dat do sekvencnich
databazi
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Ceska republika

Co obsahuje sekvencni protokol?
« XML deklarace (XML declaration)

<?xml version="1.0" encoding="UTF-8"7?>
« deklarace typu dokumentu (DOCTYPE declaration)

<!DOCTYPE ST26Sequencelisting PUBLIC "-//WIPO//DTD Sequence
Listing 1.3//EN""ST26SequencelListing V1 3.dtd">

« Zakladni (korenove) informace (root elements)
- cast obsahujici vSeobecné informace

- cast obsahujici sekvencni data

Priklad:
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<2xml version="1.0" encoding="UTF-8"2>
<!DOCTYPE ST26Sequencelisting PUBLIC “-//WIPO//DTD Sequence Listing 1.3//EN" "ST26Sequencelisting V1_3.dtd™>
-l¢<ST265equenceListing dtdversion="vl_3" fileName="for WIPO Training" softwareName="WIPO Sequence” softwareVersion="1.1,0-betad” productionDate="2021-03-24">
; <ApplicationIdentification>
<IPOfficeCode>18¢/IPOfficeCode>
<ApplicationNumberText>PCT/IB2015/099999</ApplicationNumberText>
<FilingDate>2015-01-31</FilingDate>
- </Applicationldentification>
<ApplicantFileReferencerABC123¢/ApplicantFileReference>
<EarliestPriorityApplicationldentification>
<IPOfficeCode>I8¢/IP0fficeCode>
<ApplicationNumberText>PCT/IB2014/111111</ApplicationNumberText>
<FilingDate>2014-01-31</FilingDate>
¢</EarliestPriorityApplicationIdentification>
<ApplicantName langusgeCode="en">Shutsugan Pharmaceuticals Kabushiki Kaisha</Applicanthame>
<InventionTitle languageCode="en">Mus musculus abcd-1 gene for efg protein</InventionTitle>
<SequenceTotalQuantity>1</SequenceTotalQuantity>
= <SequenceData sequencelONumber="1">
- <INSDSeq>
<INSDSeq_length>52</INSDSeq_length>
<INSDSeq_moltype>DNA</INSDSeq _moltype>
<INSDSeq_division>PAT</INSDSeq division>
- <INSDSeq_feature-table»
> <INSDFeature>
<INSOFeature_key>source</INSOFeature_key>
<INSDFeature_location>1..52¢/INSDFeature_location>
<INSOFeature_quals>
<INSOQualifier>
<INSDQualifier_name>mol_type</INSDQualifier name>
<INSDQualifier_value>genomic DMNA</INSDQualifier_value>
F </INSDQualifier>
: <INSDQualifier id="q2">
<INSOQualifier_name>organise</INSDQualifier_name>
<INSDQualifier value>Mus musculus</INSDQualifier value>
</INSDQualifier>
F </INSDFeature_quals>
</INSDFesture>
</INSDSeq_feature-table>
<INSDSeq_sequence>atgasattasascataaaarggatgataaaatgagatttgatataasaaagg</INSDSeq_sequences
</INSDSeq>
- </SequenceData>
</ST26Sequencelisting>
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WIPO ST.26 — obsah korenovych casti

Cast ,VSeobecné informace“ | Cast ,Sekvenéni data“
(general information part) (sequence data part)

1) udaje o prihlasce 6) identifikacni ¢islo sekvence

2) udaje o priorite 7) délka sekvence

3) udaje o prihlasovateli a 8) typ molekuly
puvodci

= = 9) puvod (organismus)
4) nazev vynalezu

= = 10) vlastni vypis sekvence
5) pocet sekvenci
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Geska republika

1) Udaje o pfihlasce (Application Identification)

» Cislo prinlasky

« datum podani

« kod patentoveho uradu (je-li znam)

- Jsou-li tyto udaje znamy, jinak postacuje odkaz na spis
prihlasovatele

2) Udaje o priorité (Priority Application ldent.)

« do sekvencniho protokolu muze byt zafazena
pouze jedna prioritni prihlaska a musi to byt
prihlaska s nejstarsi prioritou

e Udaj o priorite je povinny, pokud je uplathovana
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3) Udaje o pfihlasovateli a ptivodci (Applicant
and Inventor Name)
* muze byt zahrnuto pouze jedno jméno pfihlaSovatele a

jedno jméno puvodce, a to toho, ktery je na seznamu
uveden prvni v poradi

* uvedeni jména prinlasovatele je povinné, jméno
puvodce Ize uvést volitelné

« pro jména pfihlasovatelu/puvodcu je povinné uvedeni
jazykového kodu

« pokud jméno prihlasovatele a/nebo puvodce obsahuje

jiné nez zakladni znaky latinky (Unicode), pak musi byt
uveden prepis nebo preklad do zakladni latinky
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7 Ceska ika
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4) Nazev vynalezu (Invention Title)

* Je nutné uvést alespon jeden nazev vynalezu v
jazyce podani

 mohou byt uvedeny i dalsi nazvy v jinych jazycich

e pro kazdy nazev je nutné uvest kod daneého jazyka

5) Pocet sekvenci (Sequence Total Quantity)

 je povinne uvest celkovy pocCet sekvenci v protokolu

* uvedeny celkovy pocCet musi zahrnovat i vypustené
sekvence
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P T eska republika

6) Identifikacni Cislo sekvence (Sequence
|dentification Number)

« SEQIDNO: 1, 2,3, ...
« v &esting mozné téZ SEQ ID C.: nebo sekv. ID &.:

7) Délka sekvence (Sequence Lenght)

« pocet jednotlivych €lenu, tj. nukleotidu nebo
aminokyselin, popf. jejich analogu v sekvenci
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8) Typ molekuly (mol type / MOL_TYPE)

DNA RNA AA
genomic DNA genomic RNA protein
other DNA MRNA
unassigned DNA | tRNA

rRNA

other RNA

transcribed RNA

viral cRNA

unassigned RNA
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9) Puvod (Organism)

e |atinské rodové a druhové jméno, napr. ,,Mus musculus”
7 . s ’ ’ o v o

e rodoveé jméno nasledované ,sp.” napf. ,Mus sp.

e nazev viru, napr. ,Torque teno virus 1“

e _unidentified"

e synthetic construct”

e obecné nazvy, jako napriklad ,,mouse®, se jako nazev
organismu pouzivat nesmi. V pripadé potreby mohou byt
obecné nazvy v sekvencnim protokolu uvedeny pod
kvalifikatorem ,,note” - poznamka
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10) Vypis sekvence (Sequence)

Nukleotidové sekvence:

- smi se pouzivat jen mala pismena

- nepouzivat zadne mezery, zadné Cislovani

- nepouzivat symbol u, t pfedstavuje uracil v RNA
- symbol ,n" oznacuje jakekoli z a, ¢, g nebo t/u

Aminokyselinové sekvence:

- smi se pouzivat pouze jednopismenné kody AK

- Smi se pouzivat jen velka pismena

- nepouzivat zadné mezery, zadné Cislovani

- symbol ,X" oznacuje jakékoli z A, R, N, D, C, Q, E,
GHILLKMFPO,S UTW,Ynebo V
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A Geska republika

Vypusteni sekvence

« prihlasovatel ma moznost vymazat sekvenci ze
sekvencniho protokolu bez nutnosti precislovani
nasledujicich sekvenci

« kvalifikatory INSSeq_length, INSSeq_moltype,
INSSeq_division atd. budou v protokolu uvedeny,
ale bez konkretni hodnoty

* na miste vypisu sekvence bude uvedeno ,,000°

<SequenceData sequencelDNumber="72">
<INSDSeq>
<INSDSeq_length/>
<INSDSeq_moltype/>
<INSDSeq_division/>
<INSDSeq_sequence>000</INSDSeq_sequence:
< /INSDSeq>
</SequenceData>
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Kde hledat a stahovat?
. 26

e https://www.wipo.int/standards/en/sequence

Kde prikladat?

° ===l E£-PORTAL
== nNove podani =sPp priloha:

,Sekvence nukleotidi/aminokyselin dle ST.26*


https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
http://www.upv.gov.cz/
http://www.upv.gov.cz/
http://www.upv.gov.cz/
http://www.upv.gov.cz/
http://www.upv.gov.cz/
http://www.upv.gov.cz/
http://www.upv.gov.cz/
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Ceska republika
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g 4 Geska republika

Nastroj WIPO Sequence — vystup z validace

ZKOUSKA VERIFICATION LANGUAGE DEPENDENT IMPORT DISPLAY THE SEQUENCE
2

REPORT QUALIFIERS REPORT LISTING v  PREFERENGES ENGLISH ~ project
home

ERROR: After project verification, some errors or warnings have been detected. X

Report generated on 2022-11-11

Severity Data Element - Message Text Detected Value Detected Sequence

The file name field includes non-
permitted characters: §. Only printable
. characters [including the space
=RROR —_— character] from the Unicode Basic Latin
code table [excluding the reserved
characters] are permitted.

Zkougka 2.xml

An application identification information
\ _— - has not been entered. If the application
WARNING Application Identification o -
number has been assigned, it must be
entered.

The applicant file reference field
ncludes non-permitted characters:
§,F,&. Only printable characters
WARNING Applicant File Reference [including the space character] from the nage prihl4dgka
Unicode Basic Latin code table
[excluding the reserved characters) are
permitted.

Earliest priority application information
. Earliest Priority Application has not been entered. It must be
WARNING " e . N
|dentifications entered when a priority claim is made to
an earlier application.




Sekvence primerl a sond podle standardu WIPO ST.26

Dékuji za pozornost
a preji krasny den...

Ing. Marie Kleinova, Dr.



