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Ministério do Desenvolvimento, Inddstria e Comércio Exterior

INSTITUTO NACIONAL DA PROPRIEDADE INDUSTRIAL

RESOLUC,/:\O N° 81, DE 28 DE MARCO DE 2013
(Publicada no DOU de 3-4-2013)

ANEXO(*)

REGRAS PARA APRESENTACAO E REPRESENTACAO De SEQUENCIAS DE AMINOA-
CIDOS E DE NUCLEOTIDEOS na "Listagem de sequéncias’ no formato ompi st.25

1.Das definicles:

1.1ldentificador de sequéncias € um ndmero inteiro Unico que corresponde a SEQ ID NO:
assinalada para cada sequéncia da listagem de sequéncias, sendo que a primeira sequéncia definida na
"Listagem de Seguéncias', SEQ ID NO: 1, deve ser a sequéncia mais importante da invencg&o.

1.2ldentificador numérico € um nimero de trés digitos que representa um elemento especifico
de dados, aocado entre os simbolos < >.

1.3Vocabulario linguisticamente neutro corresponde a um vocabuléario padréo que se utiliza na
listagem de seguéncias para representar os termos cientificos no formato prescrito por provedores de
dados de sequéncias (incluindo o nome cientifico, os qualificadores e seus valores em relagdo ao
vocabulério, os simbolos das Tabelas 1, 2, 3 e 4 e as chaves de caracterizacdo que figuram nas Tabelas
5e6).

1.4Texto livre é a descricdo textual das caracteristicas de uma sequéncia em virtude do iden-
tificador numérico <223> (Outra informagdo), na qual se emprega um vocabulario distinto do vo-
cabulério linguisticamente neutro definido no item 1.3.

2.Da representagdo das sequéncias biolégicas no formato OMPI ST.25:

2.1. Cada sequéncia devera ser assinalada com um identificador de sequéncia distinto. Os
identificadores de sequéncias deverdo ser iniciados com o nimero 1 e irdo aumentando sequencialmente
por nimeros inteiros tais como "SEQ ID NO:1", "SEQ ID NO:2", "SEQ ID NO:3, etc.

2.2.No relatério descritivo, nas reivindicagdes e nos desenhos do pedido, as sequéncias re-
presentadas na listagem de sequéncias deverdo ser referidas mediante o identificador de sequéncia
precedido de "SEQ ID NO:".

2.3. As sequéncias de nucleotideos e de aminoécidos deverdo estar representadas por pelo
menos uma das trés possibilidades seguintes:

(i) uma sequéncia de nucleotideos pura;

(iuma sequéncia de aminoécidos pura;

(i) uma sequéncia de nucleotideos e a correspondente sequéncia de aminoéacidos.

2.4.Nas sequéncias representadas no formato especificado na opg&o (iii), a sequéncia de ami-
noéacidos devera ser adicionamente revelada na listagem de sequéncias como uma sequéncia de ami-
noécidos pura e com um identificador de sequéncia diferente, composto por um ndmero inteiro.

3.Do formato e dos simbolos que devem ser utilizados em sequéncias de nucleotideos:

3.1Toda sequéncia de nucleotideos deverd ser representada unicamente por fita simples, no
sentido 5' para 3' e da esquerda para a direita.

3.2Toda sequéncia de nucleotideos devera ser representada por um méximo de 60 bases por
linha, tendo um espago entre cada grupo de 10 bases.

3.3As bases das regides codificadoras de uma sequéncia de nucleotideos deverdo figurar como
tripletes (cédons).

3.4As bases de uma sequéncia de nucleotideos deveréo ser representadas usando o codigo de
uma letra para os caracteres de nucleotideos de sequéncia. Somente deverdo ser usadas |etras minusculas,
em conformidade com a listagem fornecida na Tabela 1.

3.5As bases modificadas dever@o ser representadas mediante as bases correspondentes ndo
modificadas ou mediante o caractere "n" na prépria sequéncia, caso a base modificada € uma das que
figurem na Tabela 2.

4.Do formato e dos simbolos que devem ser utilizados em sequéncias de aminoacidos:

4.1Toda sequéncia de proteina ou de peptideo devera ser representada com um maximo de 16
aminoacidos por linha, deixando um espaco entre cada aminoécido.

4.20s aminoacidos correspondentes aos codons das regides codificadoras de uma sequéncia de
nucleotideos, deverdo figurar imediatamente abaixo dos cddons correspondentes. Quando um cddon
estiver interrompido por um intron, o simbolo do aminoé&cido figurara debaixo da porgdo do cédon que
contenha dois nucleotideos.

4.3A numeracdo dos aminoacidos devera ser iniciada no primeiro aminoacido da sequéncia com
0 nimero 1.

4.4Alternativamente, os aminoacidos que precedem a proteina madura, por exemplo, as pré-
sequéncias, as pro-sequéncias e as pré-pro-sequéncias, assm como as sequéncias sinal, quando exis-
tentes, poderdo ter nimeros negativos, contados em forma regressiva, a partir do aminoécido adjacente
a0 nimero 1.

4.5N&0 se empregara o zero (0) quando a numeragdo dos aminoéacidos empregar nimeros
negativos para distinguir a proteina madura.

4.6Toda segquéncia de aminoacidos composta por um ou mais segmentos ndo continuos de uma
sequéncia maior ou de segmentos de sequéncias diferentes, devera ser numerada como uma sequéncia
distinta e com um identificador de sequéncia diferente.

4.70s aminoécidos de uma sequéncia de proteina ou de peptideo deverdo ser representados no
sentido do grupamento amino para o grupamento carboxila e da esquerda para a direita.

4.80s aminoédcidos deverdo ser representados utilizando o codigo de trés letras, sendo a pri-
meira letra uma letra maitiscula, em conformidade com a listagem dada na Tabela 3.

5.Dos elementos de dados obrigatorios:

5.1A listagem de sequéncias deverd incluir, em adicéo a, e imediatamente antes da sequéncia de
nucleotideos e/lou aminoécidos, os seguintes elementos de informagdo (elementos de dados obriga-
torios):

5.3Se 0 organismo (identificador numérico <213>) é uma "Sequéncia artificia" ou "Des-
conhecida", os seguintes elementos de dados sdo obrigatérios:

[<220> [Caracteristica |
[<223> |Outra informagéo |

5.4Quando uma listagem de sequiéncias é apresentada em conjunto com o pedido de patente no
ato de seu depdsito ou em qualquer momento antes da designagéo de um nimero de dep6sito ao mesmo,
0 seguinte elemento de dados devera estar incluido obrigatoriamente na listagem de seqiiéncias:

[<130> [NUmero de referéncia pessoal (indicado pelo requerente) |

5.5Quando uma listagem de sequéncias é apresentada em resposta a uma exigéncia emitida por
este INPI ou a qualquer momento ap6s a designacdo de um nimero de depdsito, os seguintes elementos
de dados deverdo estar obrigatoriamente incluidos na "Listagem de Seqiiéncias':

[<140> [NUmero do pedido de patente em trémite |
[<141> |Data de depdsito do pedido de patente |

5.6Além dos elementos de dados identificados acima, quando uma listagem de sequéncias €
apresentada em relagdo a um pedido na qua se reivindica a prioridade de um pedido anterior, os
seguintes elementos de dados deverdo constar na "Listagem de Sequéncias':

[<150> [Pedido de patente anterior (documento de prioridade) |
[<151> |Data de deposito do pedido de patente anterior (dia/més/ano) |

6.Da apresentagdo das caracteristicas:

6.1Quando caracteristicas da sequéncia sdo apresentadas (ou seja, identificador numérico
<220>), as mesmas deverdo ser descritas mediante as “chaves de caracterizag8o" definidas nas Tabelas
5e6.

7.Texto Livre:

7.1A utilizagdo do texto livre deverd estar limitada a uns poucos termos curtos que segjam
indispensaveis para o entendimento da sequéncia.

7.2Cada elemento de dados ndo excedera a quatro linhas com um méaximo de 65 caracteres por
linha.

7.3Qualquer informagdo adicional devera ser incluida na parte principal do relatério des-
critivo.

Identificadores Numéricos Obrigatorios

identificador nu-| = Descricdo do Comentério

mérico identificador nu-
merico
<110> Nome do reque- |[Quando o nome do reguerente estiver escrito em caracteres di-
rente ferentes dos que compdem o afabeto latino, também devera ser

indicado em caracteres do alfabeto |atino, seja como simples trans-
literagdo ou mediante a sua tradugdo para o inglés; havendo mais
de um requerente, listar um nome por linha.

<120> Titulo da inven- |Em lingua vernacula
¢ao

<130> Numero de refe- [Obrigatério somente nas condigBes especificadas pelo item 5.4.
réncia do pedido ] ) i . ]

<140> PedltdQ dte patente |Obrigatdrio somente nas condicdes especificadas pelo item 5.5.
em tramite

<141> Data de depdsito |Obrigatério somente nas condigdes especificadas pelo item 5.5.

do pedido de pa-

tente em tramite

<150> Pedido de patente |Obrigatério somente na condicdo especificada pelo item 5.6.

3n§er|0r (priorida-
e

<151> Data de depdsito |Obrigatério somente na condicdo especificada pelo item 5.6.

do pedido de pa

tente anterior

prioridade) ] ] ]
<160> Numero de SEQ |Inclui o nimero total de SEQ ID NOs compreendidas na lis-

D Nos tagem de segliéncias

<210> nforma(%o sobre[#A resposta devera estar composta por um numero inteiro que

a SEQ ID NO:  |represente a SEQ ID NO mostrada
<211> Comprimento Comprimento_da sequéncia expressa em nimero de pares de ba-

ses ou de residuos de aminoacidos
Tipo de molécula DNA/RNA/PROTEINA gque é mostrada na
Q_ID. NO: #, ou seja, DNA, RNA ou PRT (proteina); se a

seﬁuenua de nuclegtideos contiver fragmentos de DNA' e de

RNA, o tipo serg "DNA"; aém disso, a molécula combinada de

DNA/RNA também devera ser objeto de descricao na secéo de

caracteristicas <220> a <223>

<213> Organismo Geénero e espécie (ou sgja, 0 nome cientifico) ou "Sequéncia Ar-
tificia"” afAl’tlflCld Sequence) ou "Desconhecido” (Unknown):;

adicionalmente, a sequéncia artificial ou 0 organismo desconhe-

cido devera ser tambem objeto de descri¢ao na secéo de carac-

teristicas <220> a <223>

<220> Caracteristica Obrigatc’)rio somente nas condicoes especificadas pelos itens 5.2
e 5.3. Caso contrario, deixe em branco. _

<221> Nome/chave Obrigatdrio somente na condi¢8o especificada pelo item 5.2.

<222> Localizaggo Obrigatorio somente na condicéo especificada pelo item 5.2.

<223> Qutras  informa- O%r atorio somente nas condigdes especificadas pelos itens 5.2

coes eb.3
<400> Sequéncia O elemento SEQ ID NO: deve ir depois do identificador nu-
meérico e deve figurar na linha anterior a sequéncia de fato

<212> Tipo

Tabela 1: Listagem de nucleotideos

<110> Nome do requerente Simbolo Significado Origem da designac@o
<120> Titulo da invencéo a a adenina
<160> Numero total de SEQ ID NOs g g guanina
<210> SEQ ID NO: c c citosina
#<211> Comprimento t t timina
<212> Tipo u u uracila
<213> Organismo r goua purina -
<400> Sequéncia y t/uou c pirimidina (pyrimidine)
m aouc amino
Quando 0 nome do requerente (identificador numérico <110>) estiver escrito em caracteres k gou t/u ceto (keto) ] ]
outros que ndo os pertencentes ao afabeto latino, também deverd aparecer em caracteres do afabeto S gouc interacBes fortes (strong interactions)
latino, seja como uma simples transliteracio do nome ou através da sua tradugéo para o inglés. 3 (tres) pontes de hidrogénio
5.2Se for empregado na sequéncia o caractere "n" ou Xaa', ou uma base modificada, ou um L- w aou tiu 'z”%%‘ﬁ%‘%éﬁ?‘é? d@%égggctlons)
aminoacido modificado ou pouco comum, os seguintes elementos de dados serdo obrigatérios: b g Otl; c que n3o seja a
ou t/u
<220>> Caracterigtica 50 o
<221> Nome/chave d Suo‘tj/ug que neo sga c
<222> L ocalizagso h aouc que ndo sgja g
<223> Outra informagdo ou t/u

Este documento pode ser verificado no enderego eletrénico http://www.in.gov.br/autentiadedehtml,
pelo codigo 00012013041000091

Documento assinado digitalmente conforme MP n° 2.200-2 de 24/08/2001, que ingtitui a
Infraestrutura de Chaves Plblicas Brasileira - |CP-Brasil.
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\Y aoug gue ndo sejat e nem u MeVal -metilvalina
ouc Nva orvalina
n aougouc . qualquer (any) Nle orleucina
ou t/u, desconhecido ou outro om Ornitina
Tabela 2: Listagem de nucleotideos modificados Tabela 5: Listagem das Chaves de Caracterizagdo de Sequéncias de Nucleotideos
Simbolo o Significado —
d-acetilcitidina Chave — o ____Descricao . —
chm5u 5-(carboxihidroximetil)uridina gll Idele ggélstenua éie individuos ou estlrpé_? relamcc‘)nadas due contém f%rdmas sta}/es e
om 2.0O-metilcitidina (alelo) iferentes do mesmo gene e que diferem da sequéncia apresentada nesta lo-
cmnmos2y S-carboximetilaminometil-2-tiouridina attenuator %’J 'ré%‘fgg Ei% tglmeAz onde ug(r:g?)re controle da terminagBo da transcricio que con-
8mnm5u gi-ﬁ?drl?ga(rirgiﬁgml nometiluridina (atenuador) t2rola 2 @(r%r de geﬁ,osI opaler_adagres btacteri anos, - o
| | - mento de sequéncia localizado entre o promotor e o primeiro gene es-
fm 2-O-metilpseudouridina futra que caUSA termi nacdo parcia da trans%rlcéo P g
ga g beta, D-galactosiIqueosine C_region Regido constante das cadelas leve e pesada_das imunoglobulinas e das cadeias
gm 2-O-metilguanosina (régiao-C) alfa, beta e gama do receptor de linfocitos T, inclui um ou mais exons, de-
Inosina = AR 3 pRendendg A?Ig_rcagiela em pgrtl cular - = o
6a N6-isopenteniladenosina sign ES) 0x; parte de uma sequéncia conservada situada a cerca de
mila 1-met %?jnenosi na (sina CA%T) pgrg&s_ de bases a mo’:r)ltante do local de iniciacao das unidades de transcrigéo
ol e SR SIS POEE Ll oe da RUA poinere
m"? "IQS ?#(?Q ﬁg”"" _CDS  [Sequéncia codificadora (coding sequence); sequéncia de nucleotideos que se cor-
m22 5 2-dimetilquanosina (sequéncia codifi- |responde com a sequéncia de aminoacidos de uma proteina (a localizacao inclui
> g > metilad gua cadora) 0 codon de terminacao); contém a traducéo conceptual dos aminoéacidos
ng 2:ma u‘:?gg?g (con}‘ll_lé:t) Determinagdes independentes da "mesma’ sequéncia diferem neste local ou nesta
conflito regiao
m3c 3-meilcitidina D-loop Alca de deslocamento (Diﬁ)l acement ngp);, regido do DNA mitocondrial na qual
mgg ﬁgﬁeﬁ ggeﬂgsi A (alca de (tiejdoca- B%?A %ggﬂmua C(j:urtaes(tje RNA fita sutmpf_eis % paéeh?ga cor;ctijm? dag,fltas gg
- mento, , ocando nesta regi@o a outra fita de areada; também usada para
m7g 7-metilguanosina descrever o deslocamento de uma regido de fita simples em um DNA duple)'?
mam5u 5-metilaminometiluridina 5 por um |n\aas%r_ flta_g £D| e]sj, na reacad cataJls%da gd a proteina §&A ;
mam5s2u 5-metoxiaminometil-2-tiouridina -segment mento de diversidade (Diversi m@eql a cadeia pesada das imunoglo-
man g beta, D-manosilqueosina (%gm%%%%j% di- Eﬁﬂnas e da cadeia peﬁadg do rectgptor e |)nfécitos T P g
. i il-2-tiouridi versidade)
ﬁgﬁgﬁzu g_ﬁg 8§ g%ﬂ”mg: uzrifj'i?,‘j{'d' na ( enh?nacgr ) Enhan?er ou aoen;ttj_ador _ét uarga sequéncia ql#_e{ alémeSﬁAa létfili_%aqéo de )(certo_s)
T acentuador romotores eucarioticos situados na mesma fita de elto em cis) e cuja
mggi%a g’:mg |O)t(| cl)J-rll\ldépigopentenil ~deroSna A egl)odg efetuar-se com independéncia da orientacio e ((ia localizacio (5' ol 3)
ms2t6a N-((9-beta-D-ribofuranosil-2-metiltiopurina-6-il )carbamoil treonina exon gn iréoa%%o a&gr[r?; c)utc)ercodifica para a porcio do RNA mensageiro processado
ﬁ{/ﬁa }l—r%(gt—o :;((-‘ft(gae—\rl%(;’rl1 ti)lor;lggr)}(i)ﬁr giurggnarﬁ-ll)N-metllcaf bamoil)treonina (éxon) i g)ad ml%\lA_); pg%e_r%)nter aregido 5 U'IgR, todas as sequencias codificadoras
S- e aregiao
o5u uridina-5-4cido oxiacético GC signa Regido GC box; regido conservada rica em GC e localizada antes do ponto de
osyw wybutoxosina (sina %C) n?gaqéo das _unid%es de transcricao eucaridticas e que pode adotar apforma de
[§) pseudouridina multiplas copias e produzir-se em ambos os sentidos (5' ou 3'
q gueosina sequéncia consenso= GGGCGG
s2c 2-tiocitidina gene, Regido de interesse bioldgico identificada como sendo um gene e para a qua
Dt 5-metil-2-tiouridina (gene) oi_designado um nome; acido nucléico codificador
2u 2-tiouridina (DNA itljgeNiﬁterven til)rl)\éé éiéerigégrxginr(];aégééintervening DNA); DNA que é eliminado em diferentes
SAu 4-tiouridina % 3
5-metiluridina _C80) . i § i .
: e : : : intron mento de DNA que é transcrito, porém logo removido da nova molécula de
6a gl.'gg'be‘ a-D-ri bplfu(ar_\oslpun na-6-il)-carbamoil )treonina (intron) %ﬁA pelo processo %o splicing do RRIA, oA onando juncéo dos éxons que
m -O-metil-5-metiluridina flanqueiam os introns _ _
yw T [ (T 8 liga: (Gl e & e e D B e ety o Fara s Imune-
X 3-(3-amino-3-carboxi-propil)uridina, (acp3)u 4 ¢80) all ¢ *
LTR LTRs (Long Terminal Repeat) sdo sequéncias repetitivas longas encontradas em
Tabela 3: Listagem de aminoécidos (ﬁguénclias re%eti- cad? aeétrer%igaeqe 5ed de)uma gguéncia tale%omo a quegé tipicamente en-
Ivas longas) contrada nos retrovirus
Simbolo ] Significado mat_peptide Seg_u_éncia codificadgra de um peptideo ou de uma proteina madura; sequéncia
Ala Alanina (sequencia codifi- |codificadora do peptideg ou da proteina em sua condicao madura ou final, se-
Cys Cisteina cadora de um pep- |guida de madificacao pos-traducao; a localizacao ndo Inclui o codon de ter-
Asp Acido Aspéartico __tideo) minacéo (diferentemente da CDS correspondente)
Glu Acido Glutamico misc_binding R |,ao|em um &cido ngclémodque ?e liga CO\élalentemuetnte ?]u nég clqm oytr(a .
; ; molécula e que ndo pode ser descrito por qualquer outra chave de ligagdo (pri-
ETe (F;?n' aanina mer bind ou proteinfbind) por quetd g P
1y e 3."" misc_difference |A sequéncia caracterizada € diferente nesta posicao, daquela apresentada na en-
His Histidina trada e n30 pode ser descrita por nenhuma outra chave de diferenca (conflict,
le soleucina unsure, old_sequence, mutation, variation, alele ou modified base%
LyS LiSina misc_feature  |Regido de interesse hioldgico que ndo pode ser descrita por nenhuma outra cha-
Leu L eucina ve de caracteristica; uma Caracteristica nova ou pouco comum
Met Metionina misc_recomb  |Sitio de qualquer recombinacdo generalizada, Sitio-especifica_ou replicativa, por
Asn Asparagina onde se produz a excisdo e ligagao de DNA duplex e que ndo pode ser descrita
Pro Prolina )or nenhuma outra chave de recombinacdo (iDNA ou virion) e nem por qua-
GIn Glutamina ] ificadores da chave de origem (/insertion_seq, /transposon, /proviral)
Arg Arginina misc_RNA Qualquer porcdo transcrita ou RNA que ndo pode ser definida por nenhuma
Ser Serina outra chave de RNA (prim_transcript, precursor RNA, mRNA, 5S'clip, 3clip, .
Thr Treonina ?RLI{ITteRXNOR CS:(I:DRSN Rg ﬂﬁtﬁdﬁb\t{aﬂm __peptide, mat_peptide, intron, polyA_site,
__ﬁlj “ﬁlpl)rt]c?fano misc_signa _|Qualquer raagi'éo que contenha um Og' nal aue coqtrola ou n?]odifica yma ﬁunt;ég ou
. MPIC expressao de um gene, que nao pode ser descrito por nenhuma outra chave de
yr Irosina sin%l (promoter, C,gAAf %ignal, ATA_signal, -35 sFi)gnaI, -10 signal, GC_signal,
ASX Asp ou Asn RBS, polyA_signal, enhancer, attenuaior, terminafor ou rep_origin)
Glx Glu ou GIn misc_structure  |Qualquer conformacdo ou estrutura secundaria ou terciaria Igue ndo pode ser des-
Xaa desconhecido ou outro i E crita plor ngnhumé:l %L(thra chave deI estréjtura gstdefmcalé)op c()ju -loop) . o
modifi ase  |O nucleotideo indicado € um nucleotideo modificado e deve ser substituido pela
Tabela 4: Listagem de aminoécidos modificados ou pouco usuais (nucleﬁtéglgg_) modi- |molécula indicada (que figura no valor qualificador de mod_base) P
Simbolo Significado mMRNA RNA mensageiro; inclui a regido 5' ndo traduzida (5'UTR), a sequéncia codi-
Aad Acido 2-aminoadipico 9 (RNA me?”lsa:;aro)) |cadora_(csl%qsél ex_on)a; a re%?éo 3 nao tarladu2|da t() 'UTR)) 4 g
bAad Acido 3-aminoadipico mutation (mutagdo) |Uma, estirpe relacionada gpresenta uma alteracéo brusca e ndo transmissivel na
bAla beta-Alanina, cido beta-aminopropidnico - sequéncia, nesta localizaceo I
Abu Acido 2-aminobutirico regid N (N_re- |Regido de insercdo de nucleotideos adicionais entre os segmentos reordenados
Tdo d-ami ico. aCi eridin gion das’imunoglobulinas
iAbu ﬁmdo g aminobutirico, acido piperidinico old_sequence (pré- |A sequéncia apresentada € uma verso revisada de uma prévia sequéncia nesta
cp cido 6-aminocapréico S ICe | qUET
Ahe Acido 2-amincheptanéico |v|a senueialnaa) a '00'3‘.le3‘333. el d Feci " o
ab Aaco 2 amnochulric e B o AT R endoncloss
bAib Acido 3-aminoisobutirico P SPUENGI A CONSENSO ARTAAA o PTE
Apm Acido 2-aminopimelico _polyA_site _ |Regio de um transcrito de RNA no qual se adicionam residuos de adenina por
g(b;sl ég s%?ogiﬁa aminobutirico (sitio clie Qol)ladenl- poltadenilagio pos-transcricional
Dpm Acido 2,2"-diaminopimélico E{ecursor RNA  Precursor de RNA, qualquer RNA imaturo; pode incluir a regido cortada em 5'
D%I Aci ccl) I2,3—d| aminopropionico (RNA precursor) |(5'clip), a regiao 5 n{?\ot tradu_2|d{’:1 (5('_U;I’R)) as %qqm%aspotlgj:ad%ras( 3(89%
Et -etilglicina exon), as sequéncias intervenientes (intron), a regido 3' ndo traduzida e
_tAS‘,Q = gsoaraqma a regido cortada em 3' (3'clip) &
Hyl Hidroxilisina (tprim_t_rtanscript, E'Srﬁa?sc)rito pri méri5q (inic{azlaﬂ né% pr(%lcuessadTR)o); inclui_a tegiéodo]grtgga em CSZIDS
> Ao Y ranscrito priméa |(5'clip), a regido 5' ndo traduzida (51 as sequéncias codificadoras
E:\\l/lp 5:_?4 ’-é'r%rxcé'rl(')f Rg rio) P exon),_as sgtgatljjénmas é pt(%"vlenl) entes (intron), a ?g&léo 3' ndo traduzida (3(UTR) e
2 < aregido cortada em clip
I4d+— yp f"H droxiprolina primer_bind (re- |Regiao de Ii%at;éo nao covalente de um iniciador (primer) na iniciagao da re-
e sodesmosina gido deTigacao de |pliCacdo, da Transcricdo ou da transcricdo reversa; Inclui as regices para ini-
all -
€ O-Isoleucina ] um iniciador)  |ciadores sintéticos, por exemplo, os gue sdo usados na reagdo em cadeia da
eGly -metilglicina,_sarcosina polimerase (PCR)
Melle N-metilisoleucina promoter gpromo- Regido de uma molécula de DNA na qual se liga a RNA polimerase para iniciar
MelLys 6-N-metillisina tor a transcricdo

Este documento pode ser verificado no enderego eletrénico http://www.in.gov.br/autentiadedehtml,
pelo codigo 00012013041000092

Documento assinado digitalmente conforme MP n° 2.200-2 de 24/08/2001, que ingtitui a

Infraestrutura de Chaves Publicas Brasileira - |CP-Brasil.
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protein_bind (Iig)a— Regi&o de ligacdo ndo covalente de proteinas em um &cido nucléico
)

¢ao de protein

S
(sitio, de ligacdo de
ribossomo)

Regido de ligagdo do ribossomo (ribosome hinding site)

repeat_region (re-
Qido Tepetitiva)

Regido do genoma que contém unidades de repeticao

PYRROLIDONE CARBOXYLIC
@(%IDO CARBOXI PIRROLIDONI-

Gltutamato amino-terminal que formou uma lactama ciclica
interna

repeat_unit (unida- |[Elemento (unidade de repeticdo) que se repete na repeat_region

de de repeticao)

SUL FATATI %N

Sulfatac@o geralmente da tirosina

rep_origin (origem |Origem de replicaco; r.

id0 onde se inicia a duplicagdo de um é&cido nucléico

de replicacad, para obter duas copias identicas ] ] ]
rRNA RNA ribossoma maduro; RNA que compde a partjcula ribonucleoprotéica (ri-
(rRNA) bossomo) que sintetiza proteinas a partir de aminoacidos
S region Regido de mudanca (switch r_e%i_Qn) das cadeias pesadas das imunoglobulinas;
(regiao ) envolvida no rearranjo do DNA que codifica para a cadeia pesada Tevando a
expressao de uma classe diferente de imunoglobulina por um mesmo linfocito B
satellite Multiplas repeticdes em tander (idénticas ou parecidas) de uma unidade de re-
(satélite) peticao basica curta; muitas delas tém uma composi¢ao de bases ou uma outra
propriedade diferente do genoma em geral, o que permite separé-las do resto do
DNA genomico (banda principal) ] i
scRNA | |RNA citoplasmético de tamanho pequeno (small cytoplasmic ); uma das di-
(RNA citoplasm& |versas peguenas moléculas de RNA presentes no citoplasma e (algumas vezes)

tico pegueno)

no nucleo de uma célula eucaridtica

sig _%eptid,e égﬁeptl’- Sequéncia codificadora para um peptideo sinal; sequéncia codificadora do do-
eo sin

minio amino-terminal de uma proteina secretada; este dominio esta envolvido na
integracéo do polipeptideo nascente na membrana; sequéncia leader

(SULFATACAQ)

LIPID (LIPIDIO) Ligacéo covalente de um fragmento lipidico

MYRISTATE Grupo miristato unido por uma ligagdd amida a um residuo

(MIRISTATO) de glicina da extremidade amino-terminal da forma madura
de Uma proteina ou_de um residuo interno de lisina

PALMITAT Grupo palmitato unido por umaélslpa@ao tioéter a um residuo

(PALMITATO) de ((:jlst{elna ou por uma ligagao ésfer'a um residuo de serina
ou de treonina

FARNESY Grupo farnesiT Tigado por uma Tigagdo tioéter a um residuo

(FARNESIL) de cisteina

GEl YL-GERANYL (GERANIL- |Grupo geranil-geranil Tigado por uma ligacao tioéter a um

GERANIL) residuo"cisteina

GPI-ANCHOR Grupo glicosiI-fosfatidilinositol (GPI) unido a um grupo afa-

f\IGRUPO GLICOSIL-FOSFATIDILI- |carboxila do residuo carboxi-terminal da forma madura de

OSITOL ANCORADOQ) uma proteina
N-ACYL DIGL RIDE Cisteina amino-termina da forma madura de uma Tipopro-

YCER
-ACIL DICLIiICERIDEO)

=
>

teina de procarioto unida por uma | &ga;ap amida a um acido
graxo e um grupo gliceril, na qual dois acidos graxos estédo
unidos por |igacao ester

RNA nuclear de tamanho pequeno (small nuclear RNA); qualquer uma das mui-

SNRNA
(RNA nuclear pe- tas especies de RNA pegueno que estdo confinadas no nucleo; varios dos snR-
queno) gﬁAestao envolvidos em splicing ou em outras reagoes de processamento de

source
(fonte)

Identifica a fonte biglogica do intervalo de sequéncia especificamente indicado;
esta chave € obrigatdria; cada entrada deve estar. composta por no minimo, de
uma chave Unica de fonte englobando _a sequéncia inteira; € permitido o uso de
mais de uma chave de fonte por seqiiéncia

Alca em forma de grampo (hairpin); regido de dupla hélice formada pelo pa-

stem_|oo
(adca em?orr)’ﬁa de reamento de bases entre sequéncias mplementar&s( adjacentes (invertidas) que
grampo,

Co
pertencem a uma mesma fita de RNA ou de DNA (pafeamento intramolecular)

.. STS
(regido mar
de DNA) exata e ordem de

Regies marcadoras na sequéncia (Sequence Tagged Jte); trata-se de sequéngias
cadora |curtas de DNA que ocorrem uma Unica vez no

dgen_o_ma humano e cuja posi¢ao
uma vez conhecidas, identificam um local n0 genoma,

basa
sendo detectadas por PCR; 0 mapa de uma regiao do genoma pode efefuar-se
determinando a ordem de uma serie de STS

TATA ﬂgrr% (sinal [TATA-box; Goldberg-Hogness box; € um heptdmero conservado rico em AT, Si-

DISULFID Ponte dissulfeto; os extremos "1 ") e

(PONTE DISSULFETO) ("TO") representam os dois residuos que estéo ligados por
uma ponte dissulfeto intra-cadeia peptidica; se oS extremos
"DE ("FROM") e "PARA" ("TQ") sdo idénticos, a ponte dis-
sulfeto € uma lig inter-cadeia_peptidica e o campo des-
critivo indica a hatureza das ligacoes cruzadas (cross-link)

THIOLEST . Ligacdo tioester; os exiremos "DE ("FROM") e "PARA"

(LIGACAO TIOESTER) f Q") rtepéimtam os dois residuos que estao unidos pela
igacdo tioéster

THIOETH . L|_<|gat;ao tioéter; os extremos "DE ("FROM")_e "PARA"

(LIGACAO TIOETER) f Q") rtep[mtam os dois residuos que estéo unidos pela
igacdo tioeter

CARBOHYD N Sitio de glicosilacdo; a natureza do_carboidrato (se conhe-

(SITIO DE GLICOSILACAO) cido) esta indicada no campo descritivo

METAL - Sitio de Tig: para um ion de meta; no campo descritivo

(SITIO DE LIGACAO DE METAL) |é indicada a natureza do metal

BINDING - Sitio de g,, para_qualquer grupo quimico (coenzima,

(SITIO DE LIGAGCAOQ) rupo prasitico, etc.); no campo descritivo € Indicada a na-
ureza quimica do grupo

tuado a cerca de 25 pares de bases antes do sitio de iniciacao de cada unidade
transcrita pela RNA F;golim,erase Il das células eucaridti 'agpode,egtar envolvido (Séﬁ\j'\lAﬁ_lj Extensco de uma sequencia-sindl (pre-peptideo)
no_posicionamento da enzima para a iniciacao correta da transcricao TRANSIT Extensdo de um peptideo de transito (mitocondrial, cloroplas-
i __|sequeéncia consensual= TATA(A ou T)A(A ou T) i i (TRANSITO) tico ou_destinado para microssoma) '
terminator (termi- [Terminator ou terminador; sequéncia de DNA localizada no final do transcrito PROPEP Extensdo de um pro-peptideo
nador ou adjacente a um promotor e que faz com que a RNA polimerase termine a (PROPEP)
i i transcricao; tambem pode ser o sitio de ligacao da proteina repressora CHAIN Extenséo da cadeia polipeptidica na proteina madura
transit_peptide |Sequéncia codificadora para um peptideo de transito; sequéncia codificadora do (CADEIA)
(peptideo de tran- |dominio amino-terminal’ de uma proteina de organela codificada no nucleo; este PEPTIDE Extensdo de um peptideo ativo liberado
sito) elemento esta envolvido na importagcdo pos-traducao da proteina para dentro da (PEPTIDEO)
organela DOMAIN Extensdo de um dominio de interesse na sequéncia; no cam-
(DOMINIO) po descritivo € indicada a natureza deste dominio
?S'?"I‘I%NDDE LIGACAO DE CALCIO) Extensdo de uma regido de ligacdo de célcio
tRNA RNA de transferéncia maduro, RNA de tamanho pequeno (75-85 bases) que
(RNA transportador) media,a_hradugéo de uma sequéncia de &cido nucl%ego em &ma sequénc)l aq de (TT%NNS%E% BRANA) Extensao de uma regizo fransmembrana
aminoacidos
(iunréseJr{g) O autor ndo estéd seguro sobre a exatidéo da sequéncia nesta regido é\?'\?l?&g) DEDO DE ZINCO) (z {]%n%%? umal regz;: c;)ntendo 0 motivo dedo de f' neo
. S — . - - . ensdo da similaridade de uma regido_com uma outra se-
V_region Regieo variavel das cadeias leve e pesada das imunoglobulinas e das cadeias (SIMILAR) queéncia protéica; no campo desgritie\?o s30 indicadas informa-
regido V) afa, beta e gama do receptor de linfocitos T, codifica para a regiao variavel na coes detalhadas sobre esta sequéncia
ﬁXtF%?ga%err%_éﬁimInal; pode estar composta por: V_segment, D_segment, E{S%%t@ENCIA INTERNA REPETIT] Extensio de uma sequéncia interna repetitiva
V_segment Segmento variavel das cadeias leve e pesada das imunoglobulinas e das cadelas VA)
(segmento V) afa,_beta e gama do receptor de linfocitos T, codifica para a maior parte da HELTX Estrutura secundériac Heélices, por exemplo, a afa-hélice, a
regido variavel (V_reglo%) e para os ultimos aminoacidos do peptideo lider (HELICE) hélice 310 ou a helice Pi
o ] |(leader peptide) ] . i _ S STRAND Estrutura secundaria: folha beta (folha-b), por exemplo, folha
variation (variante) Existéncia de uma estirpe relacionada que contém mutacoes estavels do mesmo (FITA) beta-pregueada unida por pontes de hidrogénio, o residuo
gene (por exempla, RFLP, polimorfismos, etcz e que diferem da sequéncia solado eém uma ponte beta
] apresentada nesta localizagao (e talvez em outras) TURN Estrutura secundaria: voltas (turns), por exemplo, voltas
3clip Regido na extremidade 3' de um RNA precursor que é cortado durante pro- (VOLTA) mantidas por pontes de hidrogenio (voltas de 3, 4 ou 5 re-
cessamento siduos de aminoéacidos)
3UTR Regido na extremidade 3 (posterior ao codon de terminagéo) de um RNA ma- ACT SITE Aminoacidos envolvidos na atividade de uma enzima
_ duro que ndo se traduz em proteina (SITTO ATIVO)
5clip Regiao na extremidade 5" de um RNA precursor que & cortado no processa- o) Qualquer outro sitio de interesse na sequencia
mento
; B s - 7 - 2 o x INIT_MET A sequéncia comega com uma metionina de iniciagéo
SUTR e na extiemidate S (Aitefion, 0 00don de terminaco) de um RNA max (NICIA oM METIONINA) . . "*9
10 signal | Sequéncia -10 (pribnow box); sequéncia conservada centrada aproximadamente (NAG TERMINAL) o I S Rt A S
(sina -10) 10 pares de bases antes do Sitio de Inicio da transcricdo de um gene bacteriano poSica0 Nao € a posicao amino-terminal da mojécula com-
e que pode participar na |lg$30 da RNA polimerase pleta;_se aplicado para a Ultima, posicao, significa que esta
: sequéncia consenso= TAtAE i POSICA0 N30 € a posicao carboxi-termiinal da molécula com-
-35_signal Sequéncia -35; sequéncia centrada aproximadamente 35 pares de bases antes do pleta: ndo ha nenhum campo descritivo para esta chave
(siral -35) sitio de inicio da transcrgao de um gene bacteriano NON CONS Residuos ndp consecutivos; indica que dois residuos de uma
sequéncia consenso= TTGACa ou TGTTGACA (NAOQ CONSECUTIVOS) fquéngia nao s a%onsec%mivgls e que existem varios resi-
uos ndo sequenciados entre eles
Tabela 6: Listagem de Chaves de Caracterizagdo de Sequéncias de Aminoéacidos UNSURE Zonas de incertezas na sequéncia; usado para descrever as
(INCERTO) treglges da 3 Uéncia para as quais 0s autores nao esto cer-
Chave Descricéo 05 dé sua definicao
(CC%NNFFLLIIQI'TO) Diferentes documentos reportam diferentes seqiiéncias 8. Dos elementos de dados nZo obrigatérios: _ .
mRRI{:\ANNTTE) Os autores assinalam que existem variagdes da seqiiéncia Sequéncig's:'L'TOdos os elementos de dados citados a seguir sdo facultativos de comporem a "Listagem de
VARSPLIC . Descricdo das variagdes da sequéncia produzidas por um 170>
(VARIANTE DE EDICAO) splici n% alte_matnvos_a(;o - P P <%88> ﬁ]rfocgrrr%ma&)gﬁe S%%rpen L&?&%a%%%j ohg\%%(%a\%rgsllgggﬁ%na&%se?gpﬁ?g gssegao para cada
MUTAGEN Sitio que foi experimentalmente aterado publicagcao relevante
&S'lo\'(l'jl)o ALTERADO POR MUTA- <301> Auttoreﬁ, specglque um nome por linha, preferencialmente no formato: sobrenome,
outros nomes e/ou iniclais
MOD. RES | Modificagdo pos-traducdo de um residuo <302> Titulo da publicacdo
(RESIDUO POS-MODIFICADO) ) o P -gao . . <303> Nome do gerlo(élago no qual se publicaram os dados
ACETYLATION Acetilagdo na extremidade amino-terminal ou outra <304> Volume do periddico no qual se publicaram os dados
(ACETILACAO) <305> umero do periodico no qual se publicaram os dados
AMIDATION Amidacdo geramente na extremidade carboxi-termina de um <306> umero das paginas do periodico no qual se publicaram os dados
(AMIDACAQ) peptideo maduro e ativo ) ] <307> afa do periodico no qual se publicaram os dados; usar formato Dia/Més/Ano
LOCKED Grupo de blogueio indeterminado na extremidade amino-ter- <308> NUmero de acesso assinalado pela base de dados, incluindo o nome da base de dados
SITIO BLOOUEADO mina ou carboxi-terminal <309> ala de entrada na base de dados (diayfmés/ano)
FZORMYL AT?ON (FOF%MIL ACAO) Formilacio da meti d tremidad ino-terminal <310> umero do documento de patente, unicamente para as patentes citadas
ormilagdo da metionina da extremidade amino-termin 3 ]
Eé %MHAY-SQB)B&{X%IOLI{ITAMIC da asparagina, do é&cido aspartico, da prolina ou da lisina <311> ( d?ta? n?éeﬁl saJnt())Tlssao do documento de patente, unicamente para as patentes cCitadas
E;'}' 358% || (L; ﬁ éAOMAigIcI)D)O GAMA- <312> %()j?ta? r#éeﬁ}aaﬁgllcagao do documento de patente; unicamente para as patentes citadas
('\l/\IAE;:IHEA‘éEOO)N Metilacio geraimente da lisina ou da arginina <313> Residuos relevantes na SEQ ID NO: # DE (from)_PARA (to)

PHOSPHORYLATION (FOSFORILA-
CAQ)

Fosforilacio da serina, da treonina, da tirosina, do acido as-
partico ou da histidina

(*) Publicado nesta data por ter sido omitido do DOU de 3-4-2013, Secdo 1, pagina 59.
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