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GENESEQ (旧 DGENE) ファイルは Clarivate 作成の配列データベースで、WPI ファイルのベーシック特許 (ある特許フ

ァミリーについて Clarivate が最初に入手した特許) から抽出した配列を収録しています。従来は DGENE ファイルとして

ご提供していましたが、リロードに伴いファイル名が GENESEQ ファイルに変わり、様々な強化が行われました。収録源や

収録内容はリロード前と変わりありません。 

 

■ ファイル概要 

 

製作者 Clarivate 

収録源 WPI ファイルのベーシック特許 

特長 
特許中の核酸・タンパク質の配列情報を収録する配列専門ファイル 
・GENESEQ 独自の抄録を作成しているので、配列に関する説明情報が豊富 
・2 種類のホモロジー検索 (BLAST、GETSIM) を利用できる 

レコード構成 配列単位 (同一特許から複数のレコードが作成される場合がある) 

収録件数 5,900 万件以上 (核酸 : 4,100 万件以上、タンパク質 : 1,800 万件以上) 

更新頻度 毎週 

    

■ リロードに伴う強化・変更点 
 

リロードに伴う主な強化・変更点は下記の通りです。色のついたセルは、リロード前と設定等が変わった項目です。 

リロード前の状況は [ ] 内をご確認ください。次のページから、主な強化点を検索例とともにご紹介します。 

 

項目 完全・部分配列検索 BLAST ホモロジー検索 GETSIM ホモロジー検索 

バージョン - 最新版 (version 2.12.0) 最新版 (version 36.3.8h) 

検索タイプ 6 種類 7 種類 [3 種類] 3 種類 

配列質問式の 
上限数 

10,000 コード [2,000 コード] 30,000 コード [10,000 コード] 

回答の上限数 
25 万件* 

* 回答は一つの L# にまとまる 
デフォルト 15,000 件、最大 10 万件 

[10,000 件] 

回答集合の指定 
回数/オプション 

- 複数回可能 [1 回] / 5 種類 [3 種類] 

相補鎖 
含む (デフォルト) 

[含まない (変更不可)] 
含む (デフォルト) 

含む (デフォルト) 
[/SQN ではデフォルトで 

含まれない] 

相補鎖以外の 
パラメータ 

なし 変更可能 
変更可能 

[変更不可] 

バッチ検索 × [ 〇 ] × [ 〇 ] 

アラート × × [ 〇 ] 

  

配列データベース 

GENESEQ (旧 DGENE) ファイルリロード 
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■ 検索例 1 : GCCAAAAAAAAAAA を持つ核酸の検索 (部分配列検索) 

 
=> FILE GENESEQ                         ← GENESEQ ファイルに入る 
 
=> RUN GETSEQ GCCAAAAAAAAAAA/SQSN       ← 核酸の部分配列検索 
 
RUN GETSEQ AT 01:43:42 ON 2022-08-29 
COPYRIGHT (C) 2022 FIZ KARLSRUHE 
Algorithm: GetSeq motif search. Version: 1.0.0 
 
GetSeq motif search by FIZ Karlsruhe 
 
GENESEQ 
Query time:         6365 
L1    RUN STATEMENT CREATED 

L1       40886 GCCAAAAAAAAAAA/SQSN  
 
 
=> D 17 SQIDE ALIGNG                     ← SQIDE、ALIGNG 表示形式を使って 17 番目の配列を確認する 
 
L1     ANSWER 17 OF 40886 GENESEQ COPYRIGHT 2022 CLARIVATE on STN.  
AN     BLJ64792   GENESEQ  ED 20220812 UP 20220812 
       DED 20220811 
MTY    DNA 
ORGN   Pisum sativum 
SQL    49 
SEQK   c0b846d77acfe3aa897e33a2cf156104372b33effaa13110675b8a975e5dabbd 
  
SEQ 
               1 tttttttttt tttttttttt ttttttttgg cattagttgt aggatcatt 
  
NA 
       Code    Count  Percent 
          A        5     10.2 
          C        2      4.1  
          G        6     12.2 

          T       36     73.5 

          U        0      0.0 
      Other        0      0.0 
 
 
ALIGNG 

   

 

 

   

 
 
 
 
 

  

     回答数の多い場合の L 番号 

25,000 件以上の配列がヒットした場合に、回答が一つの  
L# にまとまるようになった。 
 
* リロード前は、回答が 25,000 件以上の場合、25,000 件 

ごとに L 番号が作成されていた。最後に複数の L 番号を 
OR 演算子で一つにまとめる必要があった。 

Changed 

  核酸の種類 (NA)  

核酸の種類、数、割合をまとめたフィールドで、検索も可能。
(S) 演算子で同一の核酸に限定できる。 

・核酸の種類 (/NA) 
・核酸の数 (/NA.CNT) 
・核酸の割合 (/NA.PER) 

New 

     相補鎖の配列もヒット 

Strand が Minus の場合は相補鎖でヒットしている。 
完全・部分配列検索も、デフォルトで相補鎖を含めて検索される 
ようになり、相補鎖の配列質問式を入力する必要がなくなった。 

Changed 

   ALIGNG 表示形式 

アライメント情報を図で出力する 
ための表示形式 

リロード前からある ALIGN 表示形
式 (テキスト形式) も引き続き利用
可能 (検索例 2 参照) 

New 

(S) 

Minus; 
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■ 検索例 2 : Rituximab の scFv の類似配列を検索する (GETSIM ホモロジー検索) 

         (scFv : single-chain variable fragment、一本鎖抗体) 
 
=> FILE GENESEQ                  ← GENESEQ ファイルに入る 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
<配列質問式のアップロード方法>  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
=>  
Uploading sequence file: Rituximab_scFv 
 
UPLOAD SUCCESSFULLY COMPLETED 
L1   GENERATED 

 

 
 
 
 
 
=> RUN GETSIM L1/SQP -F F       ← フィルターを外して L1 に類似するアミノ酸配列を検索する 
 
Algorithm: FASTA - FASTAP. Version: 36.3.8h 
 
FASTA software is licensed under the Apache License, Version 2.0.  
Copyright (c) 1996, 1997, 1998, 1999, 2002, 2014, 2015 by William R.  
Pearson and The Rector & Visitors of the University of Virginia. 
 
Database: GENESEQ 
Posted Date: Sep 16, 2022 02:02 AM CEST 
Number of Hits to DB: 9996 
Expectation Value: 10.0 
Number of Sequences: 18289550 
Length of query: 242 
Length of database: 3424862274 
Search space: 828816670308 
Effective search space: 828816670308 
Lambda: 0.083735 
Highest possible score value: 1638       ← 配列質問式が回答中の配列に完全に一致した場合に得られるスコア値 
Best answer score value: 1638            ← 最も類似度が高い配列のスコア値  

     パラメータの設定が可能に 

GETSIM ホモロジー検索で様々なパラメータの設定が可能
になった。 
 
主なパラメータ 

・回答の上限数を変更したい場合  : -maxseq <数値> 
 (指定できる数値 : 101～100,000 (デフォルト 15,000) 
・短い配列質問式を検索する場合* : -m <置換行列>  
 * 推奨の置換行列は HELP 1OPTIONS で確認できる 

Changed 

          長い配列質問式のアップロード 

1 行の文字数制限よりも長い配列質問式 (約 270 コード) は CAS STNext の質問式のアップロード
機能を使う。QUERY コマンドで作成した L 番号を & 記号でつなげる方法は利用できなくなった。 

配列質問式の上限 : 最大 30,000 コード 

Changed 

１ 

２ 

３ 

=> D LQUE           ← アップロードした配列質問式の表示 (任意) 
 
L1     ANSWER 1 GENESEQ  COPYRIGHT 2022 CLARIVATE on STN.  
LQUE   QIVLSQSPAILSASPGEKVTMTCRASSSVSYIHWFQQKPGSSPKPWIYATSN 
       LASGVPVRFSGSGSGTSYSLTISRVEAEDAATYYCQQWTSNPPTFGGGTKLE 
       IKGGGGSGGGGSGGGGSQVQLQQPGAELVKPGASVKMSCKASGYTFTSYNMH 
       WVKQTPGRGLEWIGAIYPGNGDTSYNQKFKGKATLTADKSSSTAYMQLSSLT 
       SEDSAVYYCARSTYYGGDWYFNVWGAGTTVTVSA 
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9996 ANSWERS FOUND BELOW EXPECTATION VALUE OF: 10.0 

GENESEQ  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Query time:         8599 

ENTER EITHER "ALL" TO KEEP ALL ANSWERS 
OR ENTER THE MINIMUM SCORE VALUE YOU WISH TO KEEP 
OR ENTER THE MINIMUM PERCENT OF SCORE FOLLOWED BY "% SCORE" 
OR ENTER THE MINIMUM PERCENT OF IDENTITY FOLLOWED BY "% IDENT" 
OR COMBINE MINIMUM PERCENT OF SCORE AND IDENTITY AS "X% SCORE Y% IDENT" 
OR ENTER "END". "END" MUST BE ENTERED TO COMPLETE THE RUN COMMAND. 

ENTER (ALL) OR ?:ALL 

 
L2    RUN STATEMENT CREATED 
L2        9996 QIVLSQSPAILSASPGEKVTMTCRASSSVSYIHWFQQKPGSSPKPWIYAT 
               SNLASGVPVRFSGSGSGTSYSLTISRVEAEDAATYYCQQWTSNPPTFGGG 
               TKLEIKGGGGSGGGGSGGGGSQVQLQQPGAELVKPGASVKMSCKASGYTF 
               TSYNMHWVKQTPGRGLEWIGAIYPGNGDTSYNQKFKGKATLTADKSSSTA 
               YMQLSSLTSEDSAVYYCARSTYYGGDWYFNVWGAGTTVTVSA/SQP -F  
               F 
 
ENTER EITHER "ALL" TO KEEP ALL ANSWERS 
OR ENTER THE MINIMUM SCORE VALUE YOU WISH TO KEEP 
OR ENTER THE MINIMUM PERCENT OF SCORE FOLLOWED BY "% SCORE" 
OR ENTER THE MINIMUM PERCENT OF IDENTITY FOLLOWED BY "% IDENT" 
OR COMBINE MINIMUM PERCENT OF SCORE AND IDENTITY AS "X% SCORE Y% IDENT" 
OR ENTER "END". "END" MUST BE ENTERED TO COMPLETE THE RUN COMMAND. 

ENTER (ALL) OR ?:70% 

 
L3    RUN STATEMENT CREATED 
L3        2715 QIVLSQSPAILSASPGEKVTMTCRASSSVSYIHWFQQKPGSSPKPWIYAT 
               SNLASGVPVRFSGSGSGTSYSLTISRVEAEDAATYYCQQWTSNPPTFGGG 
               TKLEIKGGGGSGGGGSGGGGSQVQLQQPGAELVKPGASVKMSCKASGYTF 
                  ： 
ENTER EITHER "ALL" TO KEEP ALL ANSWERS 
OR ENTER THE MINIMUM SCORE VALUE YOU WISH TO KEEP 
OR ENTER THE MINIMUM PERCENT OF SCORE FOLLOWED BY "% SCORE" 
OR ENTER THE MINIMUM PERCENT OF IDENTITY FOLLOWED BY "% IDENT" 
OR COMBINE MINIMUM PERCENT OF SCORE AND IDENTITY AS "X% SCORE Y% IDENT" 
OR ENTER "END". "END" MUST BE ENTERED TO COMPLETE THE RUN COMMAND. 
ENTER (ALL) OR ?:END  

① 
② 
③ 
④ 
⑤ 
 

     回答集合のオプションの変更 

5 種類のオプションから回答集合を作成できるようになった。 

④、⑤ は新しく追加されたオプション 

① 回答全件 (ALL と入力) 
② スコア値の最低値 (数字を入力) * 
③ スコア値パーセント (スコア値/最高スコア値) の最低値 
④ 同一性パーセント (一致コード数/Alignment コード数) 

の最低値 
⑤ スコア値パーセントの最低値と同一性パーセントの最低値 
 
  * リロード前は、作成する回答集合の件数指定であった。 

Changed 

     回答集合のオプションの指定回数 

1 回のホモロジー検索で回答集合のオプションを複数回指定 
できるようになった。終了する場合は END を入力する。 

Changed 

     回答数とスコアのグラフの変更 

回答数とスコアの相関を表すグラフが  
2 種類になった。棒グラフは回答の総数を
表し、面グラフは対数値を表す。 
 
・左側のグラフ 
 横軸はスコア値、縦軸は回答数 

・右側のグラフ 
 横軸はスコア値/最高スコア値 (%)、 
 縦軸は回答数 

Changed 
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=> SORT L3 1- SCORE D IDENT D             ← スコア値 (SCORE) の降順 (D) かつ同一性 (IDENT) の降順 (D) で 
PROCESSING COMPLETED FOR L3                 並び替える 
L4         2715 SORT L3 1- SCORE D IDENT D 
 
=> D SQIDE ALIGN 1 2715                  ← SQIDE、ALIGN 表示形式を使って 1 番目と 2715 番目の配列を確認する 
 
L4     ANSWER 1 OF 2715 GENESEQ COPYRIGHT 2022 CLARIVATE on STN.  
AN     BLL40107   GENESEQ  ED 20220902 UP 20220902 
       DED 20220901 
MTY    protein 
ORGN   Homo sapiens. Chimeric. Synthetic. Unidentified 
SEQN   54 
SQL    490 

SEQK   fd7a668e9bab97a80153ecf9405763e93badf8864ed5197e19fe 01725a019859 

  
SEQ 
               1 metdtlllwv lllwvpgstg tgqivlsqsp ailsaspgek vtmtcrasss  
              51 vsyihwfqqk pgsspkpwiy atsnlasgvp vrfsgsgsgt sysltisrve  
             101 aedaatyycq qwtsnpptfg ggtkleikgg ggsggggsgg ggsqvqlqqp  
             151 gaelvkpgas vkmsckasgy tftsynmhwv kqtpgrglew igaiypgngd  
             201 tsynqkfkgk atltadksss taymqlsslt sedsavyyca rstyyggdwy  
             251 fnvwgagttv tvsaaaattt paprpptpap tiasqplslr peacrpaagg  
             301 avhtrgldfa cdiyiwapla gtcgvlllsl vitlyckrgr kkllyifkqp  
             351 fmrpvqttqe edgcscrfpe eeeggcelrv kfsrsadapa yqqgqnqlyn  
             401 elnlgrreey dvldkrrgrd pemggkprrk npqeglynel qkdkmaeays  
             451 eigmkgerrr gkghdglyqg lstatkdtyd alhmqalppr 
 
AA 
       Code    Count  Percent 
          A       40      8.2 
          R       26      5.3 

          N       11      2.2 

          D       17      3.5 
          : 
 
ALIGN 
  ALIGNMENT FROM L-NUMBER L3 
  Query Length: 242; Sequence Length: 490; 
  Score: 1638 (72.6 bits), 100.0% of highest possible score 1638; 
  Expect value: 1.158e-10;  
  Identities: 242 / 242 (100.0%); Positives: 242 / 242 (100.0%); 
  Query Identity: 100.0%; Query Coverage: 100.0%; 
  Subject Identity: 49.4%; Subject Coverage: 49.4%; 
  Alignment Length: 242; 
  Q:   1 QIVLSQSPAILSASPGEKVTMTCRASSSVSYIHWFQQKPGSSPKPWIYATSNLASGVPVR 60 
         |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
  S:  23 QIVLSQSPAILSASPGEKVTMTCRASSSVSYIHWFQQKPGSSPKPWIYATSNLASGVPVR 82 
  
  Q:  61 FSGSGSGTSYSLTISRVEAEDAATYYCQQWTSNPPTFGGGTKLEIKGGGGSGGGGSGGGG 120 
         |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
  S:  83 FSGSGSGTSYSLTISRVEAEDAATYYCQQWTSNPPTFGGGTKLEIKGGGGSGGGGSGGGG 142 
  
  Q: 121 SQVQLQQPGAELVKPGASVKMSCKASGYTFTSYNMHWVKQTPGRGLEWIGAIYPGNGDTS 180 
         |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
  S: 143 SQVQLQQPGAELVKPGASVKMSCKASGYTFTSYNMHWVKQTPGRGLEWIGAIYPGNGDTS 202 
  
  Q: 181 YNQKFKGKATLTADKSSSTAYMQLSSLTSEDSAVYYCARSTYYGGDWYFNVWGAGTTVTV 240 
         |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
  S: 203 YNQKFKGKATLTADKSSSTAYMQLSSLTSEDSAVYYCARSTYYGGDWYFNVWGAGTTVTV 262  

   配列キー (SEQK) 

配列を文字列で表現したもので 
GENESEQ、PATGENE、USGENE 
ファイルで共通。 
/SEQK で検索可能。 

New 

   アミノ酸の種類 (AA)  

アミノ酸の種類、数、割合をまとめたフィールドで検索可能。 
(S) 演算子で同一のアミノ酸に限定できる。 

・アミノ酸の種類 (/AA) 
・アミノ酸の数 (/AA.CNT) 
・アミノ酸の割合 (/AA.PER) 

New 

(S) 

アライメント情報は、従来からある
ALIGN 表示形式 (テキスト形式) 
でも表示できる。 
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  Q: 241 SA                                                           242 
         || 
  S: 263 SA                                                           264 
  
L4     ANSWER 2715 OF 2715 GENESEQ COPYRIGHT 2022 CLARIVATE on STN.  
AN     ADY22033   GENESEQ  ED 20211030 UP 20211030 
       DED 20050505 
MTY    protein 
ORGN   Unidentified 
SQL    268 
        : 
 
ALIGN 
  ALIGNMENT FROM L-NUMBER L3 
  Query Length: 242; Sequence Length: 268; 
  Score: 1139 (149.2 bits), 69.5% of highest possible score 1638; 
  Expect value: 1.011e-33; 
  Identities: 170 / 241 (70.5%); Positives: 200 / 241 (83.0%); 
  Query Identity: 70.2%; Query Coverage: 99.6%; 
  Subject Identity: 63.4%; Subject Coverage: 89.9%; 
  Alignment Length: 241; 
  Q:   1 QIVLSQSPAILSASPGEKVTMTCRASSSVSYIHWFQQKPGSSPKPWIYATSNLASGVPVR 60 
         ||||||||||||||||||||+|||||||||+++|+||||||||||||||||||||  | | 
  S:  23 QIVLSQSPAILSASPGEKVTLTCRASSSVSFMNWYQQKPGSSPKPWIYATSNLASEFPGR 82 
  
  Q:  61 FSGSGSGTSYSLTISRVEAEDAATYYCQQWTSNPPTFGGGTKLEIK---GGGGSGGGGSG 117 
         |||  ||||||| ||||||||||||||||| ||| ||| |||||+|   ||||||||||| 
  S:  83 FSGEWSGTSYSLAISRVEAEDAATYYCQQWNSNPLTFGAGTKLELKELSGGGGSGGGGSG 142 
  
  Q: 118 GGGS-QVQLQQPGAELVKPGASVKMSCKASGYTFTSYNMHWVKQTPGRGLEWIGAIYPGN 176 
         |||| |+|| | | || ||| +||+||||||||||+| |+|||| ||+||+|+| |     
  S: 143 GGGSLQIQLVQSGPELKKPGETVKISCKASGYTFTNYGMNWVKQAPGKGLKWMGWINTYT 202 
  
  Q: 177 GDTSYNQKFKGKATLTADKSSSTAYMQLSSLTSEDSAVYYCARSTYYGGDWYFNVWGAGT 236 
         |  +|   |||+   + + |+ |||+|+++| +|| | |+||| +| |   | + || || 
  S: 203 GQPTYADDFKGRFAFSLETSAYTAYLQINNLKNEDMATYFCARFSY-GNSRYADYWGQGT 261 
            
  Q: 237 TVTVSA                                                       242 
         |+|||+ 
  S: 262 TLTVSS                                                       267 

 
 

上記の検索例でご紹介した以外に、下記の情報が追加され検索できるようになりました。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

検索例では、強化された点に焦点を当ててご紹介しました。GENESEQ ファイルの検索の詳細については、 

下記 URL に掲載されている 「GENESEQ ファイル配列検索」 をご参照ください。 

https://www.jaici.or.jp/stn-ip-protection-suite/cas-stnext/documents/#07 

内容 検索フィールド 内容 検索フィールド 

出願番号、製作元由来 /APO 最先の優先権主張年 /PRYF *1 

特許番号、製作元由来 /PNO データ入力日 /DED *2 

優先権出願番号、製作元由来 /PRNO データ更新日 /DUPD *2 

最先の優先権主張日 /PRDF *1   

*1  ALL、BIB、APPS 表示形式に含まれる    *2   ALL、BIB、SCAN、SQIDE (SQIDE3) 表示形式に含まれる 

ファイルの検索の詳細については、

     アライメント中の記号の変更 
      (タンパク質)  

タンパク質のアライメントの一致を表す記号が
下記のように変更された。 

 一致 ファミリーで

一致 不一致 

リロード後 | (縦棒) + (プラス) 空欄 
リロード前 : (コロン) . (ピリオド) 空欄 

 

Changed
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CAplus/CA ファイル 
- 特許請求項の収録を拡大 

CAplus/CA ファイルは、世界中の科学技術分野の学術

論文、単行本および 56 カ国 5 国際機関、2 技術公開誌

の特許を収録する文献データベースです。 

 

特許請求項の収録が拡大されました。 

 

◇ 収録国の拡大 

オーストラリア、ブラジル、スイス、インドのベーシック特

許の請求項が CLM フィールドに収録されるようになりまし

た。 

 

- オーストラリア特許 (2000 年-) 

- ブラジル特許 (2000 年-) 

- スイス特許 (1975 年-) 

- インド特許 (2007 年-) 

 

今後も特許請求項の収録国を拡大する予定です。 

 

◇ その他の国の収録状況 

以前から特許請求項が収録されている国の収録状況は

下記の通りです。 

 

- 中国特許 (1985 年-) 

- ドイツ特許 (1997 年-) 

- ヨーロッパ特許 (1979 年-) 

- イギリス特許 (1927 年-) 

- 日本特許 (1983 年-) 

- 韓国特許 (1999 年-) 

- ロシア特許 (1994 年-) 

- 米国特許 (1906 年-) 

- PCT 出願 (1979 年-) 

 

◇ 検索・表示 

CLM フィールド中のキーワードを検索したい場合は 

/CLM (または /BIEX) で検索してください。クレームの情

報は CLM フィールドに収録されており、カスタム表示形

式である CLM 表示形式を使って表示します。検索や表

示についての詳細は STNews Vol.37 冬号 TOPICS 記事

をご覧ください。 

 

 

 

CHEMLIST ファイル 
- UK REACH 関連情報の追加 

CHEMLIST ファイルは、化学物質の規制情報に関する

データベースです。特に世界の主要な既存化学物質リスト

における収載状況を調査することができます。 

 

イギリスの UK REACH の下記のリスト情報が RSTR フ

ィールドに追加されました。=> S UK REACH/RSTR で、下

記のリストに収載されている物質に限定できます。 

 

- UK REACH Candidate List of substances of very high  

concern (SVHCs) for authorisation 

- UK REACH Authorisation List (Annex 14) 

 

 

EMBASE ファイル 
- EMTREE 語のオンラインシソーラス更新 

EMBASE ファイルは、生物医学および薬学医学領域の

世界中の文献を収録する文献データベースです。 

 

2022 年 9 月に EMTREE 語のオンラインシソーラスの

更新が行われ、新規 drug terms 83 個、non-drug terms 

962 個が追加されました。現在 94,586 個の統制語と 50 

万個以上の非優先語がオンラインシソーラスに含まれてい

ます。新規に追加された語および変更された語のリストは 

Elsevier 社のサイトの 「Emtree terms added and changed 

2022 V3」 および 「Emtree release notes, 2022 V3」 をご

確認ください。 

 

なお、ファイル全体の索引語の書き換えは不定期に実

行されます。このため、非優先語 (オンラインシソーラス中

の UF で表されるターム) が使われているレコードがある

場合は、UF も含めて検索してください。また、アラート (自

動 SDI 検索) の質問式の見直しを行い、必要があれば

変更してください。 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.jaici.or.jp/application/files/4216/5354/1457/37-1.pdf
http://supportcontent.elsevier.com/RightNow%20Next%20Gen/Embase/Emtree%20terms%20added%20and%20changed%20(September%202022)_74C6.pdf
http://supportcontent.elsevier.com/RightNow%20Next%20Gen/Embase/Emtree%20terms%20added%20and%20changed%20(September%202022)_74C6.pdf
http://supportcontent.elsevier.com/RightNow%20Next%20Gen/Embase/Emtree2022.03_release_notes_620D.pdf
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INPADOCDB/INPAFAMD
B  
- 

 
INPADOCDB/INPAFAMDB ファイルは、約 100 カ国の

特許発行機関から発行される特許、実用新案の書誌情報、

対応特許情報および法的状況データを収録する特許デー

タベースです。 

 

マレーシア、サウジアラビア、ジョージア特許が遡及収録

されました。 

 

◇ マレーシア (MY) 

約 30,000 件のレコードが追加され、合計 97,000 件以上

になりました。収録年は 1953 年以降で、約 74,000 レコ

ードが 2003 年以降に発行されたレコードです。 

 

◇ サウジアラビア（SA） 

約 5,300 件のレコードが追加され、合計 9,400 件以上に

なりました。収録年は 1995 年以降です。

 

◇ ジョージア（GE） 

約 3,200 件のレコードが追加され、合計 9,400 件以上に

なりました。収録年は 1993 年以降です。 

 

 

CAS STNext  

- Transcript ( ) 
 

CAS SciFindern  
Biosequences Search 

Type Ahead  
 

CAS STNext は STN のすべてのコンテンツにアクセス

できる Web インターフェースです。 

 

Transcript ( )  
CAS STNext の Settings (設定) に "Show Transcript 

Options Prompt at Logon" が追加されました。この設定を 

ON にすると、セッション開始時に Transcript Options 画

面が表示されます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

- Start a new Transcript 

新しい Transcript ファイルに検索記録を保存します。 

デフォルトの Transcript 名 (例 : 2022_0001_Transcript) 

ではなく、検索テーマに関連した名前などに変更するのが

おすすめです。 

 

- Append an existing Transcript 

Continue ボタンをクリックすると、過去の Transcript 一覧

が表示されるので、検索情報を付け足したい Transcript 

を選択します。 

 

 
レポート機能で Table 形式を選択し、Split subfields into 

columns オプション を選択した場合、新たに 2 つのオプシ

ョンを選択できるようになりました。 
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- Split subfields into columns オプション 

特許情報の特許番号、特許種別コード、特許発行日など

のサブフィールドをカラム (列) に分割する 

 

- Merge patents into one row オプション 

特許情報を一行に統合する 

 

- Combine Patent Number and Kind Code オプション 

特許番号と特許種別コードが合体します 

 

Split subfields into columns オプションを選択すると、新

しい 2 つのオプションを選択できます。これにより、作成で

きるテーブルのバリエーションは以下の通りです。 

 

1. Merge patents into one row のみ選択 

 

 

 

 

 

 

 

2. Combine Patent Number and Kind Code のみ選択

 

 

 

 

3. Merge patents into one row と Combine Patent 

Number and Kind Code の両方を選択 

 

 

 

 

4. Merge patents into one row と Combine Patent 

Number and Kind Code の両方を選択しない 

 

 

(参考) Split subfields into columns オプションを選択せず

にテーブルを作成すると、特許情報と出願情報の表が一

つのセルに入ります。 

 

 

 

 

 

 

 

 

CAS SciFindern  

CAS STNext の結果を CAS SciFinderⁿ で再現できるよ

うになりました。対象ファイルは下記の通りです。 

 

- REGISTRY、ZREGISTRY、LREGISTRY 

- CAplus、HCAplus、ZCAplus 

- MEDLINE 

 

回答を再現するためには、CAS STNext の History タ

ブの ・・・ を展開し、Share Results の View in SciFinderⁿ 

または Email link to SciFinderⁿ を選択します。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

- View in SciFinderⁿ  

CAS SciFinderⁿ の回答が新しいタブで開きます 

 

- Email link to SciFinderⁿ

お使いのメールアプリで CAS SciFinderⁿ へのリンクが入

ったメールが作成されます 

 

特許番号を一行に統合 

特許番号と特許種別コードが合体 

特許番号を一行に統合 
特許番号と特許種別コードが合体 

 

 

ション New 

オプション New
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一度に CAS SciFinderⁿ へ移行できる回答数は 10,000 

件です。10,000 件を超える場合は、View in SciFinderⁿ や 

Email link to SciFinderⁿ  をクリックした後に表示される 

Select Answers の画面で回答番号を指定します。詳細は 

CAS STNext の  Help (STNext/ SciFinder ⁿ  Product 

Interoperability) をご覧ください。 

 

Biosequences Search 
 

Biosequences Search において、配列長  (Sequence 

Length) のフィルターが追加されました。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Type Ahead  
ANALYZE などの処理に時間がかかるコマンドを実行し

た際、処理中に次のコマンドが入力できるようになりました。 

 

 

CAS PatentPak 
- PPAK  Claim 

情報  (Interactive Viewer) 
化 
CAS PatentPak は CAplus、USPATFULL/USPAT2 フ

ァイルにおける特許調査をより円滑にする機能です。特許

明細書中の重要な化学物質の記載位置を瞬時に確認で

き、物質リストを入手することが可能です。また、特許明細

書の即時ダウンロードにも対応しています。

 

◇ 強化の対象 

- CAplus ファイル 

- 2020 年以降に発行された米国特許、中国特許 

 

PPAK  Claim  

PPAK フィールドには索引物質の明細書中の記載ペー

ジが表示されます。このたび、物質の記載ページの後ろに 

Claim タグが付き、クレームされた物質を判別できるように

なりました。Claim タグがついた物質は PPAK フィールド

の上位に表示されます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

情報  (Interactive Viewer) 
化 

◇ Jump To Claims リンクの追加 

Interactive Viewer の上部にあるナビゲーションパネル

に Jump To Claims リンクが追加されました。Jump To 

Claims リンクをクリックすると、第一クレームが記載されて

いるページが表示されます。 

◇ 物質情報 (Key Substances in Patent) への Claim タ

グの追加 

Interactive Viewer の物質情報  (Key Substances in 

Patent) 中の記載ページにも Claim タグが付き、クレーム

された物質を判別できるようになりました。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.stn.org/help/stnext/STNext_Release_Notes/Whats_New/STN_Application_Updates/2022/June_30,_2022.htm
https://www.stn.org/help/stnext/STNext_Release_Notes/Whats_New/STN_Application_Updates/2022/June_30,_2022.htm
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CAS Scientific Patent 
Explorer 
- CAS PatentPak 

 (PatentPak Viewer) 化 
CAS Scientific Patent Explorer は CAS 独自の化学物

質の情報と広範な特許情報を組み合わせた、操作性のよ

い特許調査のための検索ツールです。 

 

 

構造作図画面が変更されました。小さなモニター画面で

も作図エリアを広く確保できます。また、左右に配置された

ツールパレットを自由に動かすことができます。作図の機

能に変更はありませんが、ツールパレット中のいくつかの

ツールがグループ化されています。右下に黒い三角のマ

ークがあるボタンをクリックすると、グループ化されたツー

ルを表示できます。詳細は CAS Scientific Patent Explorer 

の Help (Update CAS Draw UI) をご覧ください。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
CAS PatentPak   
(PatentPak Viewer) 化 

特許の詳細画面で分割画面 (Dual View) を選択すると、

CAS PatentPak を表示できます。CAS PatentPak に関し

て下記の強化が行われました。 

 

◇ 強化の対象 

2020 年以降に発行された米国特許、中国特許 

◇ Jump To Claims リンクの追加 

物質付き明細書 (PatentPak Viewer) の上部にあるナビ

ゲーションパネルに Jump To Claims リンクが追加されま

した。Jump To Claims リンクをクリックすると、第一クレー

ムが記載されているページが表示されます。 

◇ 物質情報 (Key Substances in Patent) への Claim タ

グの追加 

PatentPak Viewer の物質情報  (Key Substances in 

Patent) 中の記載ページに Claim タグが付き、クレームさ

れた物質を判別できるようになりました。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FIZ PatMon 
- Register 

FIZ PatMon は FIZ Karlsruhe が提供する特許のモニタ

リングサービスです。簡単な設定のみで、注目する特許の

パテントファミリーの発行、およびその法的状況をモニタリ

ングすることができます。 

 

◇ 配信メール中の表示項目の追加

メールで配信されたモニタリング結果の Legal Status 

Changes の表に、特許番号および各特許庁等へのリンク 

が含まれるようになりました。 

 

◇ Register リンクのメンテナンス 

FIZ PatMon では各特許庁へのリンク (Register リンク) 

を提供しており、これらのリンクが有効かどうかを定期的に

チェックしています。チェコ共和国 (CZ)、台湾 (TW)、スロ

ベニア (SL) 特許庁へのリンクが修正されました。 

 

https://help.patentexplorer.cas.org/cur/Introduction_to_searching.htm#t=About_Patent_Explorer%2FRelease_Notes%2FJuly_6%2C_2022.htm
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