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SequenceBaseの配列コンテンツ
グローバル特許・⽂献の配列データをシームレスに検索

データベース 収録内容 利⽤のヒント

GENESEQ
(Clarivate)

WIPO、米国、欧州、日本、中国、韓国などを含む56カ国の特許
（DWPIファミリーのベーシック特許）の配列データを全て収録
（SEQ IDリスト（電⼦配列表）だけでなく）し、⼈⼿による注釈
（英語）が付けられています。 収録期間は1981年以降。
DWPIアクセッション番号、DPCIデータ収録
更新頻度︓2週間に⼀度

グローバルの配列検索に必須。
ベーシック特許は公開特許の
ケースが多いため、特許登録
時の変更（請求項など）に対
応できないこともある。

GENESEQ 
FASTAlert
(Clarivate)

GENESEQの速報版のため、人手注釈は未収録。
特許発⾏後2週間以内に、Clarivateの人手による編集プロセスによっ
て取得された、グローバル特許からの最新配列データのローリング
ファイル（収録期間が進⾏）。

グローバルの最新配列を検索。

GENESEQと⼀緒に検索する。

Monitorでヒットする。

USGENE
(SequenceBase)

⽶国公開・登録特許（分割、⼀部継続、登録など含む）の配列データ
を収録。収録期間は 1981年以降。
更新頻度︓毎週⽕曜⽇/木曜日

⽶国の最新配列を検索。

分割、一部継続、特許登録時
の変更請求項など）にも対応
できる。

WOGENE
(SequenceBase)

WIPOを中心に欧州、日本、韓国、ドイツ等で公開された特許の配列
データも収録。収録期間は 1964年以降

中国(2017年以降)とカナダ(2003年以降)特許も収録。
更新頻度︓毎週⽊曜⽇

主要国の最新配列を検索。

GenBank (NCBI) GenBank、ENAおよびDDBJの配列データを収録
⾮特許⽂献の配列データ

特許出願されてない配列も網
羅的に検索
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GENESEQ とは

 Global な収録範囲

 DWPIのベーシック特許（56特許発⾏機関）の配列データを収録しています。

 158,522,567件の配列データ（623,514件のベーシック特許）を収録（2021年5月24日現在）

 DWPIファミリーの対応特許すべてを考慮にすると、 これは100万を超える特許をカバーしていることになります。

 2週間毎の更新により、生物学的な配列情報を含むベーシック特許は平均1,000件収録しています。

他のどこでも⾒つからない配列も⾒つけることができます。

主要な特許庁の審査官は、先⾏技術の特許性調査について
GENESEQを信頼しています。

Manualによる注釈
 GENESEQの編集チームが⾏ってきた100％のマニュアルキュレーション（人手注釈）による弊社

独自の豊富なコンテンツの価値をご提供します

Manualによるデータ収録
 他の特許配列データベースは、電⼦（記録媒体で提出された）配列表にある配列のみを収録して

います。

 電⼦配列表を有する特許でさえも、出願データに多くの追加の配列を記載することができるため、
配列を人手で収録する必要があります。

 特許公報のテキストや図表中の配列は人手プロセスによってのみ捕捉することができます。特に
GENESEQはこれらの配列をよく収録しています。

世界の特許の遺伝⼦配列データベース。人手で注釈を付け、特許の内容と生物学的重要性をまとめて
います。 ゲノムベースの発⾒を知る必要があるあらゆる組織にとって不可⽋なコンテンツです。
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補⾜︓電⼦的な配列表に頼るリスク

60.5%
With E-

sequence 
listings

7.4% With 
sequences in 
PDF or TIFF 

image

32.1% 
Sequences in 

text*

GENESEQ Sequence Capture – WO docs Q3 2017 

*for some of the patents in the ‘Sequences in text’ only category, sequence 
listings files are available via manual searching using the patent number on 
WIPO, but are not present in the auto-download of Sequence Listing data from 
WIPO.



GENESEQデータ︓付加価値コンテンツ（特許情報）

DWPIタイトル ︓オリジナル特許タイトルよ
りも有益な情報になるように書かれています。

Patent status (特許の
Alive / Dead の推定）

情報源への相互参照 ︓Derwent 
Innovationレコードなどへリンク

各特許公報の引用特許とパテントファ
ミリーでまとめた引用特許（DPCI）

各配列のミニ抄録︓ シーケンスの知財と生物
学的背景を理解するために時間を節約できま
す。必要に応じて、特異（例外的）な事を記
録しています。GENESEQの抄録。

Claimに記載のSEQ ID NOから
該当の配列へジャンプも可能
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GENESEQデータ︓付加価値コンテンツ（配列情報）

配列の説明 ︓配列が何であ
るか⼀⽬で理解できます。 統制された語彙に基づいた検索可能な

キーワード ︓より信頼性の⾼い検索を
⾏ったり、最も関連性の⾼いものに
フォーカスするために結果をフィルタ
リングするなどに利⽤します。

明細書内の配列の位置︓配列が請求項にあ
るかどうかを知ることは重要です。 また、
正しいページに直接進むことで時間を節約
できます。

⽣物種︓ 検索とフィルタ
リングが可能です。

電⼦配列表、公報PDFまたはTIFF画像
の配列、または特許全⽂に埋め込まれ
ている配列のすべてを収録しています。

機能表︓特に新規性に関連する、配列中
の⽣物学的に重要な領域を提⽰します。
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参考︓特許データベースの収録内容
GENESEQ WOGENE USGENE

書誌事項（出願⽇、優先権主張⽇、特許発⾏国/日、公報番
号、出願番号、出願人、発明者）

〇 〇 〇

Sequence description 〇 〇 〇

Keywords 〇

Sequence location 〇 △未記載多い △未記載多い

Tile 〇DWPIタイトル 〇公報タイトル 〇公報タイトル

Patent status（Dead/Alive/Indeteminate） 〇 〇 〇

Citations 〇 〇 〇

Abstract 〇（GENSEQ編集チームのコメント） 〇（特許公報のabstract）

Claims 〇 〇 〇

Description(特許公報の詳細な説明) 〇

Molecule type 〇 〇 〇

Organism 〇 〇 〇

Length 〇 〇 〇

Sequence 〇 〇 〇

Feature table 〇 〇 〇
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検索の種類



１つの配列について相同性検索

SequenceBaseの検索アルゴリズム

検索アルゴリズム 仕組み ⻑所・短所 利⽤場⾯

BLAST 局地的相同性に基いて、類似した配列を検索します。検索のオプション
は5つある。⽣物研究において標準的な検索アルゴリズム。
相同性のスコア（⼀致、不⼀致、類似性）に基いたランキング。

検索精度は⾼くないかもしれな
いが、短時間で済む。

短時間で検索を済ませたい。

Smith-
Waterman

局地的相同性に基いて、類似した配列を検索します。配列の⽐較をダ
イナミックに包括的に⾏い、BLASTより検索に少し時間が掛かります。
相同性のスコア（⼀致、不⼀致、類似性）に基いたランキング。
再⽣可能な検索。

包括的に検索し、BLASTより
少し時間が掛かる。

短い配列も検索可。

重要な配列を⾒逃すリスクを最⼩限にするために使われ
る。ライフサイエンス分野の知的財産部の方によく使われ
る。
siRNAのような短い配列で検索することも可。

BESTSeq® SequenceBaseが開発したアルゴリズム。
相同性の測定は、配列の違いの数（配列ペアのミスマッチ、挿⼊・⽋
失）を計算。同じ配列で検索すれば、以前ヒットした配列を含め、新し
くヒットした配列を追加して提⽰。
相同性のスコア（一致した残基の数）に基いて最もフィット（％IDの
上位）する配列を提⽰。

包括的に検索し、BLASTより
若⼲時間が掛かる。

短い配列も検索可。

最もフィットする配列を提示

重要な配列を⾒逃すリスクを最⼩限にするために使われ
る。ライフサイエンス分野の知的財産部の方によく使われ
る。
siRNAのような短い配列で検索することも可。
完全一致する配列を検索したい場合に有効
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ご利⽤⽬的に合わせて柔軟に対応

最低限必要なクエリー配列の⻑さ
アミノ酸︓10残基
塩基︓4塩基



複数の配列で相同性検索

SequenceBaseの検索アルゴリズム
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検索アルゴリズム 仕組み ⻑所・短所 利⽤場⾯

MSS 
(Multiple 
Sequence 
Search)

Smith–Watermanを⽤いて、複数の配列クエリーで検索します。最
⼤６つの配列で検索し、それら全てを含む特許⽂献を探します。検索
結果には特許文献が表示されます。

複数の配列指定 同じ文献に記載されている抗体のCDR、融合/キメラ体、
組み換えプラスミド、⼆種特異性抗体などの配列を複数、
検索する場合

検索アルゴリズム 仕組み ⻑所・短所 利⽤場⾯

MOTIF 複数個所で置換された様々な配列を検索します。

アミノ酸置換の種類の幅を考慮したMOTIF検索

特定の位置で残基の選択肢
があるバリアントを⾒つけるのに
便利

例︓
アミノ酸指定（括弧で指定）
SAIS[LQ]EP ⇒SAISLEPまたはSAISQEPがヒット

何らかのアミノ酸（ピリオド）
RPVQ.RI⇒RPVQARI、RPVQGRIなど

検索アルゴリズム 仕組み ⻑所・短所 利⽤場⾯

Keyword Patent number, sequence key, assignee, inventor, dateな
どで検索します。

ワイルドカード（︖︓任意1⽂字、＊︓任意⽂字列）の使用可
AND/OR/NOT検索

特定の配列、特許だけを検索 特定の配列、特許だけをノイズなく検索したい場合

指定した配列を含む配列を検索

キーワード検索
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参考︓BLAST検索のタイプ

検索タイプ 機能 Query 検索結果

BlastN 塩基配列のQueryに類似した塩基配列を
検索

塩基配列 塩基配列

BLastP アミノ酸配列のQueryに類似したアミノ酸配
列を検索

アミノ酸配列 アミノ酸配列

TBlastN データベース中の塩基配列をアミノ酸に翻訳し
た配列の中からアミノ酸配列のQueryに類似
した配列を検索 

アミノ酸配列 塩基配列

BlastX 塩基配列のQueryをアミノ酸配列に翻訳し
て，これに類似したアミノ酸配列を検索

塩基配列 アミノ酸配列

TBlastX 塩基配列のQueryをアミノ酸配列に翻訳し
て，これに類似したアミノ酸配列に翻訳され
た塩基配列を検索 

塩基配列 塩基配列

塩⇒塩

ア⇒ア

ア⇒ア=塩

塩=ア⇒ア

塩=ア⇒ア=塩



機能紹介
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シンプルで使いやすい検索画⾯

Search

Filter

閲覧

ダウンロード

②配列を貼り付ける

③Search

ヒット件数の上限
等の設定変更

配列コンテンツ等の設定変更
（デフォルトはGENESEQ, USGENE, 
WOGENE）

①検索アルゴリズムを選択

６種類の検索アルゴリズム

BLAST検索に加えて、検索時間に妥協
せず、より正確な結果を得るために、
迅速に実⾏するよう最適化された
Smith-Watermanアルゴリズムが選
択可能です。

SequenceBase独自のBESTseqは最も
フィットする配列のみを調べたい時に
役⽴ちます。

MSS (Multiple Sequence Search)
により、融合遺伝⼦、⼆重特異性抗体、
ベクターなどの特許を調べるために2
〜6個の配列を同時に検索することが
可能です。



 クエリー配列が短いと、ヒット件数が多くなり、⽬的の配列が検索結果に含まれないことがあります。その場合、

 Target Sequence Lengthで検索対象の配列の⻑さの範囲を指定し、ノイズを少なくする。

 Max target sequencesの上限を上げて、検索結果により多くの配列が含まれるようにする。

など調整します。

検索の設定

BLASTではこちらをチェックを付けておきます。クエリー配列が
短くても、⾃動的に広範囲に検索できるように調整されます。

Max target sequencesの上限を上げて、検
索結果により多くの配列が含まれるようにします。

Target Sequence Lengthで検索対象の配
列の⻑さの範囲を指定します。

クエリー配列

ターゲット配列︓
件数の上限を上げ
ると多くヒットする

Target Sequence 
length
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検索結果︓

Search

Filter

閲覧

詳細な注釈を調べるために
GENESEQレコードを開く

特許番号をクリックしてDerwent
Innovationに直接リンク

ダウンロード

 特許⽂献毎、ファミリー毎、ヒット配列（スコア別）毎に表⽰
 生物学的特徴、請求項、特許のステータス（dead/alive）を参照可

能

 特許の詳細はDerwent Innovationにアクセスして確認
 非特許文献の詳細はNCBIのGenBankにアクセスして確認

結果の表示形式︓
Ordered by Score:ヒット配列
Document︓ヒットした配列の記載特許
INPADOC family︓ヒットした配列の記載特
許（ファミリー単位）
DWPI family︓ヒットした配列の記載特許
（ファミリー単位）

ヒット件数
Seqs: 配列の数
Redundant: データベース毎の配列の数の合計
（配列の重複あり）
Docs: 特許の数
Families: INPADOCファミリーの数
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検索結果の絞り込み 研究にとって最も重要な結果にフォーカスするために、複数のフィルタ
リングオプションから最適なフィルタを選択してください。例えば、請
求項にある配列に制限するなど。

Search

Filter

閲覧

ダウンロード 絞り込み項目
• 生物種
• 配列の⻑さ・カバレッジ・Percent ID
• 配列の特許記載箇所
• Molecule Type (DNA、RNAなど）
• ⽂献当たりのクエリ配列数（MSS)

• 特許発⾏国
• キーワード）
• 日付
• 発明者
• 出願人
etc.



絞り込み︓Filtering項目
Sequence

Database 検索対象のデータベース

Sequence Key SequenceBase上の配
列番号

Molecule Type Protein, Peptide, DNA, 
RNAなど

Organism Homo sapiens, Mus 
musculusなど

Sequence Length ヒットした配列の⻑さ

Sequence Count 各特許の収録配列数

Patent Sequence 
Location

配列の記載箇所

My Alignment Folders My Alignment Folders
に保存したもの

My Publication 
Folders

My Publication 
Foldersに保存したもの

Patent authority 特許発⾏国・機関

Document Status 登録特許または公開特許

Family best hit ファミリー内の配列で最もス
コアの高いもの

New results Monitorの検索で新規に
ヒットしたもの

Update History Monitorの検索で各更新
時にヒットしたもの

Dates

Priority Date 優先権主張日

Application Date 出願日

Publication Date 公報発⾏⽇

Text

Title 特許のタイトル・GenBank
のタイトル

All text テキストデータ

Patent Claims 特許の請求項

Status

INPADOC Status INPADOCファミリーの特
許の有効/無効/不確定

DWPI Status DWPIファミリーの特許の有
効/無効/不確定

Alignment

Query percent 
Identity

クエリー配列の何％が⼀致
しているか。

Alignment percent 
Identity

アラインメントの何％が一
致しているか。

Subject percent 
Identity

ヒットした配列の何％が⼀
致しているか。

Query Coverage アラインメントの⻑さ
/クエリ配列の⻑さ

Subject Coverage アラインメントの⻑さ
/ヒット配列の⻑さ

Alignment Length アラインメントの⻑さ

E-value 値が⼩さいほど、類似度が
高い。BLASTのみ。

Names

Inventor 発明者

Assignee 出願人

CDR search

CDR matching 
sequences

MSS検索後、Graphical 
Representationのベン
図のエリアを指定

CDR matching 
documents

MSS Specific MSS検索専⽤

Queries per 
document

一つの特許につきヒットした
クエリー配列の数

Mandatory queries 各クエリー配列でヒットした
ものに限定

19
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参考︓検索後のデータ参照について

 絞り込み（Filters）

 Query percent Identity︓なるべくクエリー配列に⼀致しているもの

 Alignment percent Identity︓なるべくアラインメントが⼀致していもの

 Subject percent Identity︓ターゲットの配列（ヒットした配列）に余分な配列がないもの

 Organization（Homo sapiens かMus musculus かなど）

 Claim記載（Location情報）

 Scoreの高いものを参照する

 SequenceBase上でスクリーニング・判断

 Excelなどにエクスポートしてスクリーニング・判断

 Derwent InnovationへエクスポートしDerwent Innovationのコンテンツ（DWPI抄録、特許公報など）で
スクリーニング・判断（Derwent InnovationのIDが必要）

クエリー配列

ターゲット配列︓

アラインメント



検索後、必要なデータを直ちにエクスポートできます。

検索結果のエクスポート（ヒットした配列と特許情報をエクスポート）
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Search

Filter

閲覧

ダウンロード

Excelにエクスポート

Derwent Innovationに
エクスポート

アラインメントや配列データ
をエクスポート



検索結果のエクスポート

ファミリーごとにまとめ
てエクスポート可

エクスポートのテン
プレートを作成可

次のエクスポート
時にテンプレート

を選択可

Search parameter
のエクスポート

Filter後の結果
をエクスポート 22

 ヒットした配列データを特許公報（Document）毎、INPADOCファミリー
/DWPIファミリーでまとめてエクスポート可能

 データベースの種類による重複結果を除去することでレビュープロセスの合理化

 エクスポートのテンプレートを作成でき、項⽬の選択を省略

複数データベースでヒットした、同じ
特許の同じ配列は重複除去
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参考︓PDF、Word、Excel、TXT形式でダウンロードする場合はデータを「Alignment Folder」へ追加

全件をフォルダへ移動させる場合

一部を選択（チェック）してフォル
ダへ移動させる場合

フォルダへ移動

default フォルダまたは
New Foldersでフォルダ名を⼊⼒
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参考︓エクスポート（Generate report）︓PDF、Word、Excel、TXT形式

②全件ダウンロードする場合

②一部を選択（チェック）し
てダウンロードする場合

③Generate report
（ダウンロード）

 分析に必要なフィールドをWord、Excel、またはPDFにエク
スポートできます。

 TXTオプションは、Derwent Innovationなどのツールからの
フルテキスト特許情報の検索を容易にするために、特許番号
のリストを生成できます。

④形式選択

⑤エクスポート

①Alignment Foldersへ移動



検索後にヒットした特許をDerwent Innovationへアップロードする場合

SequenceBaseからDerwent Innovationへ連携︓
ヒットした特許をDerwent Innovationへ自動アップロード

Export resultsメニューの
「Export Selected to Derwent Innovation」（予め特定の特許を選択）
または
「Export All to Derwent Innovation 」を選択
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 アップデートされた特許がDerwent Innovationの検索結果画⾯に表⽰されます。これにより、SequenceBaseの配列検索の結果について、
各特許の公報PDFの取得、DWPI抄録・請求項・法的状況などの参照、特許分析などを効率的に⾏えるようになります。

ヒットした特許をDerwent Innovationへ自動アップロード

26
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検索結果の保存︓
画面上部のタブやMY FOLDERSに保存

全件をフォルダへ移動させる場合

一部を選択（チェック）してフォル
ダへ移動させる場合

保存先のフォルダに名前を付
ける場合は「New Folder」

をクリックしフォルダ作成

保存先のフォルダはこちら

フォルダへ移動

保存先のフォルダ選択

特許番号などを保存配列データや特許番号などを保存

defautフォルダは
こちらにも表示



MY FOLDERS:データの保存先
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フォルダを選択すると、こちらに
保存されている特許が表示

予めテキストファイルにまとめて特許
公報番号を一括インポートも可

Browseでテキストファ
イル選択し、Upload

特許公報番号一件
ずつ追加

Publicationか
Alignmentに切り替え
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検索結果間の演算（AND、OR、NOT）

 別々のフォルダに保存した検索結果を⽐較できるようになりました。
これにより、

 両⽅の検索結果（フォルダ）にあるdocumentsの特定する (AND)
例えば、Smith watermanの相同性検索の結果とMOTIF検索の結果で⽐べて、両⽅に含まれる特許を特定する場合に利⽤

 比較したいフォルダの少なくとも一つにはあるdocumentsの特定する(OR)

 一方のフォルダにあるdocumentsを検索結果から除く (NOT)
例えば、本⽇の結果と半年前の結果を⽐べて、直近半年の期間で追加された配列特許を特定する場合に利⽤

などが可能になりました。
 
 比較後に結果はエクスポート可能です。

活用場面

 AND演算
Derwent Innovationの検索結果の特許
番号リストとSequenceBaseの相同性検索

 NOT演算
今⽇の検索結果から3ヶ月前の検
索結果を差し引き、直近3ヶ月の最
新データだけ取得

 OR演算
・MOTIF AまたはMOTIF Bを含むアミノ酸配列の取得
・相同性検索Aの結果と相同性検索Bの重複除去

検索結果を保存したフォルダの⽐較

MOTIF Aの結果 MOTIF Bの結果

結果はエクスポートへ



 Derwent Innovationの公報番号をSequenceBaseで検索またはアップロードして、該当の配列データや⽣物学的な注釈にア
クセスできます。

参考︓Derwent InnovationからSequenceBaseへ連携︓検索またはアップロード

予めテキストファイルにまとめて
一括インポート

Browseでテキストファイル選
択し、Upload

Keyword searchで⼀括検索

公報番号で検索し配列を確認 公報番号をフォルダにアップロードし配列を確認
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配列検索の基本操作
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1. SequenceBaseへログイン

https://www.derwentinnova
tion.com/login/

クエリー配列を⼊⼒し検索する

3. クエリー配列の⼊⼒

2. Projectの作成

①Emailアドレスとパスワード
を⼊⼒し ログイン

②SequenceBaseへアクセス

①検索結果を保管する
Projectを作成

②ProjectのTitle
を⼊⼒しCreate

③作成したProjectをクリック

①相同性検索はSmith-Watermanま
たはBlastを選択

クエリー配列に合わせて、
Nucleotide（塩基配列）または
Protein（アミノ酸配列）を選択

複数の配列で相同性検索
する場合はMSS

モチーフ配列で検索する場
合はMOTIF

③クエリー配列を張り付ける 多くヒットさせたい場合、Parameters
のMax target  sequencesの上限
数を上げる

④検索実⾏

②Search nameを⼊⼒
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https://www.derwentinnovation.com/login/
https://www.derwentinnovation.com/login/


検索結果を閲覧する
①Search nameをクリック

検索結果（ヒットした配列の特許⼀覧）

・Ordered by Score: ヒットした配列の表⽰
・Document: ヒットした配列の特許を表⽰
・INPADOC family: ヒットした配列の特許をINPADOC 
family単位で表示
・DWPI family:ヒットした配列の特許をDWPI family単位で
表示

検索結果（ヒットした配列の⼀覧）

②ヒットした配列を表⽰するには、
Ordered by Scoreを選択

③完全にマッチした配列を優先的
に⾒るには、Subject %IDをク
リックし、高い順に並べ替え
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詳細情報を⾒る
アラインメントの
確認

詳細情報の
確認

特許情報 配列情報
関連する医薬品の

名称

グローバル特許データベース
Derwent Innovationへ
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詳細情報を⾒る
特許情報

配列情報

特許のタイトル

請求項

要約

特許に記載のアミノ酸配列は27829件あり、
そのうち174件が相同性検索でヒット

配列の説明

配列の特許記載箇所
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検索結果をエクスポートする

①
選択したものをエクスポートする場合︓
Export Selected results to Excel

すべてをエクスポートする場合︓Export 
All results to Excel

必要な項目を選択

②エクスポート

③クリックし、Excelファイル
をダウンロード

③Reportsタブの
Downloadでも
ダウンロード可能
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検索事例
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ログイン： https://www.derwentinnovation.com/login/

EmailとPasswordを⼊⼒し、ログイン

こちらをクリック

https://usgene.sequencebase.com/
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ログイン後

保存した特許

検索クエリの
履歴

ユーザー登録情報、パスワー
ド、デフォルトなどの変更

登録したQueryで最新
の配列データをヒット。

Eメールで通知。
ユーザーマニュアル

②Projectに名前を記入、
「Create」をクリック

①検索結果を保管するスペース
（Project)を新規追加

③作成されたProjectをクリッ
クし、検索画⾯へ



40

検索例 1- BLASTP

• >GENESEQ|BDN08719|protein|sequence 2093 from WO2017011773 
DIQMTQSPSSLSASLGERVSLTCRASQDIGSSLNWLQQGPDGTIKRLIYATSSLDSGVPKRFSGSRSGSDYSLTISSLESEDFVDYYCLQYVSSPPTFGAGTKLEL
KRADAAPSVFIFPPDEQLKSGTASVVCLLNNFYPREAKVQWKVDNALQSGNSQESVTEQDSKDSTYSLSSTLTLSKADYEKHKVYACEVTHQGLSSPVTKSF
NRGEC

ヒット件数の増やすには上限
（10000まで）を変更します。

デフォルトは250件

デフォルトの検索対象データは
特許データです。
GenBankも検索する場合、
チェックします。

※複数データをチェックした場合と単独のデータをチェックし
た場合の検索結果は、複数は少なく、単独は多くなる傾
向があります。複数の場合、複数データをまとめて上限まで
検索した後、ヒット配列の重複を除去しているためです。

⼊⼒する配列は、残
基番号などを除いてく
ださい。

複数のクエリーを⼀括で検索する場合は1⾏空けて⼊⼒

MVSGHIFHCRKNSWPAEEYVGRTALQLLDFDG 

MEGEKNSSGDLMSSSKLVAEAAKTAYEKKSV

MVSGHIFHCRKNSWPAEEYVGRTALQLLDFDG 

BLASTはクエリーの文字数上限なし
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検索結果︓

表示形式をOrdered by Scoreに変えると
スコアの⾼い順にヒット配列が表⽰されます。

配列単位でScoreの高い順に表示

配列を表⽰

特許を表示
アラインメントを表示

GENESEQの注釈へ
Derwent 
Innovationへ

41

結果の表示形式︓
Ordered by Score:ヒット配列
Document︓ヒットした配列の記載特許
INPADOC family︓ヒットした配列の記載特許（ファミリー単位）
DWPI family︓ヒットした配列の記載特許（ファミリー単位）
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検索結果︓

特許公報単位でScoreの高い順に表示

DWPI/INPADOCファミリー単位でScoreの高い順に表示

42
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検索例 2- Smith-Waterman protein

• >GENESEQ|BDN08719|protein|sequence 2093 from WO2017011773 
DIQMTQSPSSLSASLGERVSLTCRASQDIGSSLNWLQQGPDGTIKRLIYATSSLDSGVPKRFSGSRSGSDYSLTISSLESEDFVDYYCLQYVSSPPTFGAGTKLEL
KRADAAPSVFIFPPSDEQLKSGTASVVCLLNNFYPREAKVQWKVDNALQSGNSQESVTEQDSKDSTYSLSSTLTLSKADYEKHKVYACEVTHQGLSSPVTKS
FNRGEC

Smith-Watermanはクエリーの⽂字数上限︓10000
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検索例 3- BESTSeq Protein

• >GENESEQ|BDN08719|protein|sequence 2093 from WO2017011773 
MSTITQFPSGNTQYRIEFDYLARTFVVVTLVNSSNPTLNRVLEVGRDYRFLNPTMIEMLADQSGFDIVRIHRQTGTDLVVDFRNGSVLTASDLTNSELQAI
HIAEEGRDQTVDLAKEYADAAGSSAGNAKDSEDESRRIAASIKAAGKIGYITRRSFEKGFNVTTWNEVLLWEEDGDYYRWDGTLPKNVPAGSTPESSGGI
GLSAWVSVGDASLRANLADSDGAKYIGSGERTLLEHNNDVLHSKDFPTLQAAIDASLQKNDLLVSPGNYTEKVTIGNAQLKGVGGATVLKTPADFTNTV 
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検索例４ – MSS（複数配列検索）︓抗体のCDRを検索

o CDR1 ： GFTFDDYAMH 

o CDR2 ： AITWNSGHIDYADSVEG 

o CDR3 ： VSYLSTASSLD

ヒット件数の上限はデフォルト
で5000件に設定されています

検索は各配列ごとに⾏い、検
索結果は総合的なスコアの⾼
い順に表示されます。
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検索例４ – MSS（複数配列検索）︓

クエリー配列毎にScoreの高い順に表示

ヒット配列単位でScoreの高い順に表示



必須の配列を含むものだけに絞り込む
ことができます。

例︓３つのクエリー配列で検索した
際、クエリー１と３を含む配列に絞り
込む。

特許⼀件当たりのヒットクエリー配列数
で絞り込むことができます。

例︓ ３つのクエリー配列で検索した
際、少なくとも２つの配列が記載され
た特許に絞り込む。

MSS検索後のFiltering︓必須の配列、ヒット配列数で絞り込み
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MSS検索後のFiltering︓
ベン図を利⽤して複数クエリーでヒットした配列（重なり部
分）に絞り込み

絞り込みたい部分
を選択し、Apply

48

ドキュメントの重なり具合

配列の重なり具合

ドキュメントが重なる部分

配列、ドキュメント、DWPIファミリー、INPADOC
ファミリーについて各データベースの割合

クエリー配列

ヒットした配列

特許A

特許B
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検索例５ – MOTIF（配列内の特定残基のオプション指定）でバリアントの検索

演算子 利⽤⽬的 クエリー例 検索結果

[] 残基の選択 SAIS[LVQ]EP SAISQEP
SAISVEP
SAISLEP

[-] or [~] 1つ以上の残基を除外 SAIS[-]EP SAISVEP
SAISEEP

^ 配列の初めか終わりで検索 ^ATGCGK
DATGC^
^ATGCGK^

ATGCGKTTI
EDELDATGC
ATGCGK

. ギャップがある配列 RPVQ.RI RPVQARI
RPVQGRI

| 残基の選択 SSLS|NAIS
A(SSLS|NAIS)G

NAIS
ASSLSG

? 繰り返し残基が0または1回 NSK(VV)? NSK
NSKVV

+ 繰り返し残基が1回以上 NSK(VV)+ NSKVV
NSKVVVV

* 繰り返し残基が0回以上 NSK(VV)* NSK
NSKVV
NSKVVVV

{x} X回繰り返し AT(GC){2} ATGCGC

{x1,x2,x3
}

1回または2回または3回繰り返し AT(GC){1,3,4} ATGCGCGC

{x1-x2} 1回から2回繰り返し AT(GC){3-5} ATGCGCGCGC

& 複数の配列をジョイント RSVK&KPLS&KFK RSVK...KPLS...
KFK

MOTIFはクエリーの文字数上限なし

検索結果は配列の⻑さ順（短い配列
から⻑い配列へ）に表⽰されます。



アミノ酸置換の種類の幅を考慮してMOTIF検索すること
ができます。また置換位置は好きな色に設定できます。

アミノ酸置換の種類の幅を考慮したMOTIF検索（ワイルドカード）

例：X1HX2TLX2X2X2X2QX2X2DE

例 X1：W / Y / T
X2：すべてのアミノ酸

50
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参考︓配列クエリーを登録して新規配列をモニタリング（Monitor機能）

①「Monitor」をクリック

④複数一括設定の場合、

チェックして「Monitor」を
クリック

③詳細設定：
Frequency（検索頻度）
Watch new hits（新規ヒット配列を提示）
Notify me of new results（Email 通知）

④ひとつずつ設定す

る場合こちらをク
リック

②「Set up monitoring」をクリック
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参考︓配列クエリーを登録して新規配列をモニタリング（Monitor機能）

Monitorメール

最新結果閲覧へリンク

新規ヒット分だけ参照可

全てのヒット配列

クリック

新規ヒット配列
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サマリー︓SequenceBaseができること

• 関⼼のある配列について⽣物学的および知財情報を探る

 GENESEQで特別に書かれた分かり易い英語の説明と要約は、オリジナル特許の⾔語に関係なく、重要な特許
を特定するための時間と労⼒を節約します。

• 侵害予防（FTO）調査

 GENESEQに収録された⾒つけ難い配列、およびUSGENEの米国公開・登録、WOGENEの最新情報など含むグ
ローバルな特許収録は重要な特許を⾒逃すリスクを軽減します。

• 特許の先⾏技術を評価する

 世界中の主要な特許庁の審査官は、特許先⾏技術調査でGENESEQを頼りにしています。

 グローバルな特許の配列に加えて、⾮特許⽂献（GenBank）のパブリックな配列を検索により徹底した特許性
検索を可能にします。



Appendix

54



検索
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キーワード検索でAND/OR/NOTの演算子が使えます。複数の条件を自由に組み
合わせて検索でききます。AND/OR/NOTは⼤⽂字で⼊⼒します。

キーワードのAND/OR/NOT検索
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 アスタリスク * で0個以上の任意の⽂字列
*マークは0個以上の任意の⽂字列を表します。*は単語内にも使用できます。

 クエスチョンマーク ?で任意の１文字
︖マークは任意の１⽂字を表します。特定の⽂字数を指定する場合は必要数の︖を⼊⼒します。??で任意の2文字を表しま
す。︖は単語内にも使⽤できます。

キーワードのワイルドカード
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 アミノ酸置換の種類の幅を考慮してMOTIF検索することが
できます。また置換位置は好きな色に設定できます。

MOTIF検索︓アミノ酸置換の種類の幅を考慮

例：X1HX2TLX2X2X2X2QX2X2DE

例 X1：W / Y / T
X2：すべてのアミノ酸
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置換位置はハイライトされます。

MOTIF検索︓アミノ酸置換の種類の幅を考慮
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 クエリー内のミスマッチをランダムで最⼤４つまで許容できるようになりました。これにより、ミスマッチの位置を事前に指定せずに検索できるようにな
ます。

MOTIF検索︓パラメータにランダムのミスマッチを追加

ミスマッチなしの配列がヒット

ミスマッチ⼀つの配列もヒット
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2022 update



 クエリーの配列に数字を含まれている場合、それら
を削除できます。クエリー配列の⼊⼒︓張り付けた配列から数字を⾃動的に削除

クリック
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 BLAST、Smith-Waterman、MOTIF、BestseqのMax 
Target Sequencesは20000件まで

Max Target Sequencesの上限を20000へ増加

62

MSSのMax Target Sequencesは各クエリー配列ごとに
10000件まで

2023 update



SequenceBase の新しい CDR 検索 

Antibody (CDR) search(ベータ版)で関連性の⾼い抗体を⾒つけてください。癌、遺伝性疾患、⾃⼰免疫疾患などの幅広い疾患を
治療するための新しい治療⽤抗体の拡⼤に伴い、特定の抗体を取り巻く特許状況を理解することは、初期段階の医薬品開発において
重要な役割を果たします。すべての SequenceBase ユーザーが新しい CDR (相補性決定領域) 検索ベータ版をご利⽤頂けます。

検索アルゴリズムはMOTIF検索と同様です。

Antibody (CDR) search(Beta)をリリース

2023 update

Heavy chain
のCDR

Light chain
のCDR

Mismatchの設定可

ヒットする配列を可変領域の
配列などの同⼀性で限定す
ることも可能です

ヒットする配列を可変領域の
配列などの同⼀性で限定す
ることも可能です

63

フィードバックのご協⼒のお願い
Antibody (CDR) searchベータ版は皆様
のご評価・ご意⾒を伺って改良いたします。是
非、忌憚のないご意⾒をお寄せください。



検索結果
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バイオ配列特許に関連するDrug nameとSynonymを表示します。Drug nameとSynonyはCortellis Competitive 
Intelligence（CCI）およびCortellis Drug Discovery Intelligence（CDDI）から提供されています。Cortellisのサブスクリ
プションを持つSequenceBaseユーザーの方はSequenceBaseに表示されているDrug nameから直接Cortellis Drug reportに
アクセスすることもできます。

バイオ配列特許に関連するDrug nameとシノニムを表示

Cortellis Drug Discovery 
Intelligenceへアクセス（要契約）

Cortellis Competitive 
Intelligenceへアクセス（要契約）

65

2022 update



絞り込みたい部分
を選択し、Apply

MSS検索後のFiltering︓
ベン図を利⽤して複数クエリーでヒットした配列（重なり部分）に絞り込み
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ダッシュボードの選択

• ヒットした配列が記載された特許のベン図
• ヒットした配列のベン図
• ヒットした配列すべての含む特許
• ヒットした配列と特許のパイチャート

2022年追加

2022 update



Agro PFA abstractを持つレコードについてExternal linkに明示

Agro PFA(Patent Fast 
Alerts)は植物のバイオ配列特許
にフォーカスした抄録で、
アクション（バイオテクニック）、
ターゲット（生物/細胞）などにつ
いて、専門家チームによって作成さ
れた情報です。
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レコード表示
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バイオ配列研究をより効率的にするために強化さ
れました。

 植物のバイオ配列特許にAgro Patent
Fast Alerts (PFAs)を表示

 Agro Patent Fast Alertsは植物分野の専門家
チームによって作成された非常に価値のある情報で
す。アクション（バイオテクニック）、ターゲット（生
物/細胞）、新規性、優位性などについて、対象分
野の専門家チームによって作成された非常に価値
のある情報を提供します。

植物分野のバイオ配列特許に特化した情報（Agro Patent Fast Alert）の収録

2022 update
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特許情報と配列情報を⼀つのウィンドウ内で⼀体化

他の配列データを効率的に参照可能に
新しいレコード表示

特許情報（Bibliography, Abstract, 
Claims）と配列情報（Sequences）を１つの
ウィンドウ内で切り替え

配列情報（Sequences）をクリックし、
ヒット配列を表⽰

同⼀特許内の他の配列データへのリンク
も表示

同⼀特許内の他の配列データへのリンク
も表示
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2023 update

2022 update



 Agro PFA(Patent Fast Alerts)は、アクション（バイオテクニック）、ターゲット（生物/細胞）などについて、専門家チームによって
作成された価値のある情報を提供します。

植物のバイオ配列特許に、Plant biotechnologyに特化したAgro PFA(Patent Fast Alerts)を表
示
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生物学的なポイント

特許に関して技術的な新しさの
ポイント

アクション、ターゲット、技術内容

2022 update



 SEQ ID NOにカーソル合わせる（マウスオーバー）と配列データが表⽰され、FASTA形式でエクスポートも可能です。

Abstract & Claims 内で配列データ表⽰（マウスオーバー）

FASTA形式でエクスポート
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 ファミリー情報を表示して、 Derwent Innovationへジャンプし、各国の法的状況などを確認できます。

ファミリー情報の表示

Derwent Innovation
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その他
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検索する際、search nameを⼊⼒して下さい。

検索する際、Search nameの⼊⼒が必須になりました
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written consent of Clarivate. Clarivate and its logo, as well as all other trademarks used herein are trademarks of their respective owners and used under license.

サービス全般に関するお問い合わせ
Tel:03-4589-3101

〒107-6118 東京都港区赤坂5丁目2番20号
赤坂パークビル18階

カスタマーケア（ヘルプデスク）
Tel (フリーコール)︓0800-170-5577
Tel︓03-4589-3107
Email: ts.support.jp@clarivate.com

サービス時間︓⽉ー⾦（祝祭⽇を除く）
午前9時30分〜午後5時30分 
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