
平成１５年(ﾈ)第１２２３号　特許権侵害差止請求控訴事件（原審・東京地方裁判所
平成１３年(ﾜ)第２１２７８号）
平成１５年１１月２５日口頭弁論終結

判 　　決
          控訴人　　　　　　　　　　Ａ
          控訴人  　　　　　　　　　株式会社医薬分子設計研究所
          控訴人ら訴訟代理人弁護士　田　中　成　志
          同　　　　　　　　　　　　平　出　貴　和
          同                        板　井　典　子
          控訴人ら補佐人弁理士　　　今　村　正　純
          同　　　　　　　　　　　　間　山　世津子
          被控訴人　　　　　　　　　住商エレクトロニクス株式会社
          訴訟代理人弁護士　　　　　中　野　憲　一
          同　　　　　　　　　　　　城　山　康　文
          補佐人弁理士　　　　　　　田　中　玲　子

主 　　文
        １　原判決を取り消す。
        ２　被控訴人は，別紙ロ号物件目録記載の媒体を販売してはならない。
        ３　訴訟費用は第１，第２審とも被控訴人の負担とする。
        ４　この判決は，第２項に限り，仮に執行することができる。

事実及び理由
第１　当事者の求めた裁判
  １　控訴人ら
    (1) 主位的請求
    　　主文第１ないし第３項と同旨
    (2) 主文第２項についての予備的請求
    　　被控訴人は，別紙イ号物件目録記載のプログラムを販売してはならない。
  ２　被控訴人
    (1) 本件控訴を棄却する。
    (2) 当審における訴訟費用は，控訴人らの負担とする。
第２　事案の概要
    　控訴人らは，発明の名称を「生体高分子－リガンド分子の安定複合体構造の
探索方法」とする特許発明（特許番号第２６２１８４２号）についての特許権者
（控訴人Ａ）及び専用実施権者（控訴人株式会社医薬分子設計研究所）である。被
控訴人は，別紙ロ号物件目録記載のプログラムを記録した媒体（ＣＤ－ＲＯＭ。以
下「ロ号物件」という。）を輸入し，日本国内で販売しているものである。控訴人
らは，同プログラム中のＦｌｅｘＸと称するモジュール（プログラム）を使用する
複合体探索方法（以下「ロ号方法」という。）が上記特許発明の技術的範囲に属
し，かつ，同プログラムを記録した媒体であるロ号物件が「その発明の実施にのみ
使用する物」（平成１４年法律第２４号による改正前の特許法１０１条２号。以
下，本判決において「特許法１０１条２号」というときは，「平成１４年法律第２
４号による改正前の特許法１０１条２号」を指す。）に当たると主張して，被控訴
人の販売を差し止める裁判を求めたものである。
第３　当事者の主張
    　当事者の主張及び争いのない事実は，次のとおり付加するほか，原判決の
「事実及び理由」の「第２　事案の概要」，「第３　争点に関する当事者の主張」
欄記載のとおりであるから，これを引用する（本判決においても，「本件特許
権」，「本件明細書」，「本件特許発明」，「構成要件Ａ」ないし「構成要件Ｃ」
との語を，原判決の用法に従って，用いる。）。
  １　控訴人らの当審における主張の要点
    (1) 専用実施権を設定した特許権者の差止請求権について
    　　原判決は，「特許権に専用実施権が設定されている場合には，設定行為に
より専用実施権者がその特許発明の実施をする権利を専有する範囲については，差
止請求権を行使することができるのは専用実施権者に限られ，特許権者は差止請求
権を行使することができないと解するのが相当である。」（原判決３４頁２行～５
行）と判断した。
      　しかし，専用実施権を設定した特許権者も，次の理由により，差止請求権
を行使し得ると解すべきである。



      (ｱ) 特許法１００条の文言からみて，専用実施権を許諾した特許権者につい
て，差止請求権を否定すべき理由はない。
      (ｲ) 特許権者が専用実施権を設定する関係は，所有権者が用益物権を設定す
る関係に等しく，用益物権を設定した所有権者が物上請求権を失わないのと同様
に，専用実施権を設定した特許権者は，設定した専用実施権の範囲についても，自
ら実施することができないだけで，なお差止請求権を有すると解すべきである。
      (ｳ) 特許権者が専用実施権を設定している場合に，設定契約において，特許
権者が，専用実施権者の発明の実施を完全にするために，第三者の違法な特許侵害
を停止させる義務を負担する場合もある。このような場合には，特許権者は，自ら
差止請求権を行使することができなければならないはずである。
      (ｴ) 特許権者が，専用実施権許諾期間中の第三者の侵害を停止することがで
きなければ，特許権者に入るべき専用実施料が少なくなり，損害を被ることがある
だけでなく，その期間中に実施権者が第三者による侵害行為を放任すれば，第三者
が多量の製品を製造販売してしまい，特許権者が権利を回復した後に，特許発明の
実施による独占的利益を取得する余地が減少し，その結果損失が生じる，というお
それがある。専用実施権の設定期間が特許権の存続期間全部とされた場合であって
も，特許権者と専用実施権者間の許諾契約の解除，専用実施権の取消し，専用実施
権の放棄，混同等により専用実施権が消滅することもあるから，決して，特許権者
の特許権実施による独占的利益取得を保護する必要性がなくなるものではない。
      (ｵ) 特許権者は，専用実施権を設定した場合にも，特許権を譲渡したり，担
保権を設定したりなどの処分行為をする権能を失わない。このような処分行為に当
たって，特許権の価値として把握されるところが重要になる。ところが，特許権者
自らが差止請求ができないときには，第三者の侵害行為により特許権の価値が減少
させられるにもかかわらず，その侵害行為を排除できないことになるのである。
    (2) ロ号方法は，本件特許発明の技術的範囲に属する。
      (ｱ) 「ダミー原子」について
        　原判決は，①本件特許発明の「ダミー原子」は，新しい概念であるか
ら，その意義は，本件明細書の発明の詳細な説明を参照して解釈しなければならな
い，とした上，②本件明細書の発明の詳細な説明には，実施例における「水素結合
性領域を構成する三次元格子点の中心にダミー原子を配置する」（本件公報１３欄
６行～８行）などの記載があることなどを根拠として，③「ダミー原子」は，「水
素結合性領域内でかつ，ファンデルワールス半径外に，適当な数，例えば５～20個
の三次元格子点が存在する水素結合性領域を構成する三次元格子点の中心（すなわ
ち１点）に設定される便宜上の原子」を意味する，と判断し，④ロ号方法における
「生体高分子側相互作用点」は，「生体高分子中の相互作用可能な原子につきそれ
ぞれ設定される相互作用面を構成する数十の点」（原判決４５頁９行～１１行）で
あるから，その役割，配置される位置及び設定される個数が相違している，とし
て，ロ号方法の「生体高分子側相互作用点」は，本件特許発明の各構成要件の「ダ
ミー原子」に該当しない，と判断した。
        　しかし，本件特許発明における「ダミー原子」が新しい概念であるとし
たことも，「ダミー原子」が一つだけ設定されるものであるとしたことも，数十の
「生体高分子側相互作用点」を一つの水素結合性領域に設定した場合に本件特許発
明の「ダミー原子」に当たらないとしたことも，いずれも誤りである。
        (a) 本件特許発明を特定するために用いられている「ダミー原子」という
概念は，従来から知られている概念である。
        　　生体高分子－リガンド分子の安定複合体構造を探索する方法におい
て，たんぱく質中の原子の水素結合の相手方となり得るヘテロ原子の存在し得る位
置を三次元格子点で表して，その格子点の集合を水素結合性領域と呼び，リガンド
分子中の水素結合性ヘテロ原子が水素結合性領域内に入る場合，すなわち水素結合
し得る位置の三次元格子点のいずれかに略一致する場合に水素結合が成立すると判
断することは，従来からＧＲＥＥＮという名称のプログラム（以下「ＧＲＥＥＮ」
という。）においても行われてきた（ＧＲＥＥＮは，本件特許発明の出願当時，英
文学会誌に誌上発表され，学会での引用，口頭発表も多く，内外を通じて広く知ら
れるに至っていたプログラムである。）。本件特許発明の構成要件Ａにいう「生体
高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手方となり得るヘテロ原子」が存在す
る位置が水素結合性領域であることは，本件明細書に接した当業者によって当然に
理解されることである。
        　　本件特許発明が「ダミー原子」について最初にしたのは，上記「生体



高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手方となり得るヘテロ原子の位置」に
対してこの用語を設定する，ということだけである。「ダミー原子」という用語自
体は，分子のコンピュータシュミレーションの分野で，「位置を示すために仮に置
かれる原子」として，一般的に用いられてきたものであり，本件特許発明の「ダミ
ー原子」は，「生体高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手方となり得るヘ
テロ原子の位置」に設定された，実在の原子や原子団の身代わり又はその領域を表
す点や原子という意味のものとして，当業者に理解されるものである。
        　　したがって，原判決が，本件特許発明の「「ダミー原子」の意義は
「特許請求の範囲」の記載からは明らかでなく，本件明細書の「発明の詳細な説
明」の記載等を参酌して解釈せざるを得ない」（原判決４２頁１８行目以下）と判
断したことは誤りである。
        (b) 本件特許発明の「ダミー原子」は，水素結合性領域に一つだけ設定さ
れるものではなく，適宜の数設定されるものである。
          　たんぱく質の結合ポケットにリガンド分子が安定してはまるか否か
を，たんぱく質の水素結合性領域の距離関係とリガンド分子の水素結合性ヘテロ原
子の距離関係との比較によって検討するのが，本件特許発明の方法の核心である。
本件特許発明の方法は，例えば，たんぱく質の三つの水素結合性領域にそれぞれダ
ミー原子を置いて，それぞれの領域に設定したダミー原子がなす三角形と，リガン
ド分子中の三個のヘテロ原子のなす三角形の略合同を検討するものである。本件特
許発明の「ダミー原子」は，「生体高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手
方となり得るヘテロ原子の位置」に設定した，実在の原子や原子団の身代わり又は
その領域を表す点や原子という意味のものであるから，水素結合性領域当たりのダ
ミー原子の個数が一つか複数かは，本件特許発明の本質にはかかわりないことであ
る。
          　水素結合性領域内に存在している例えば５ないし２０個の三次元格子
点のうちのどの格子点であっても，そこにリガンド分子のヘテロ原子が置かれさえ
すれば，水素結合が成立することは，従来から理解されていることである。この従
来技術を念頭に置けば，本件特許発明の「ダミー原子」は，水素結合性領域に適宜
の数だけ設定されるものであって，その数は一つだけに限定されるものではない，
と理解することは容易である。
        (c) 結合の相手の原子が比較的狭く限定された距離・角度の位置に存在す
るのが，水素結合の特徴ではある。しかし，その距離と角度も一定の許容巾を持つ
ものであることから，水素結合性領域は，もともと，一定の空間的拡がりを持つも
のである。この領域は，概念上のものであり，コンピュータ計算に取り込むには，
三次元座標で記述することが可能な点として表現する必要があるため，「ダミー原
子」という概念が必要となったにすぎない。本件特許発明の方法では，「ダミー原
子」は，たんぱく質原子の水素結合の相手となり得る位置ならばどこに何個置いて
もよい。水素結合性領域内の三次元格子点をそのまま利用してもよい。いずれか１
個又は必要な数の三次元格子点を選んでもよい。三次元格子点の間の位置であって
もよい。このように，水素結合性の三次元格子点である必要がないことから，これ
とは区別して，「ダミー原子」と呼ぶことにしただけである。本件明細書の実施例
においては，最も簡明なものとして，水素結合性領域の中心に「ダミー原子」を置
く例を示したにすぎない。ロ号方法の相互作用点は，本件特許発明の実施例のダミ
ー原子と比べ，その数が多いだけで，質的には全く同じものである。
リガンド分子中のヘテロ原子の三角形との比較においても，結合ポケットへのはめ
込みへの利用などにおいても，その扱われ方は同じである。
        (d) 本件特許発明の実施例（ダミー原子が一つのもの）とロ号方法とは，
何ら変わりのない方法である。
          　ロ号方法においては，生体高分子のうち結合に関与する原子と結合し
得る例えば三つの領域にそれぞれ数十もの相互作用点を設定して，三つの領域のそ
れぞれ数十もの相互作用点がなす多数の三角形のそれぞれと，リガンド分子の結合
に関与する三つのヘテロ原子がなす三角形とが合同であるかを検討する。これに対
し，本件特許発明の実施例では，たんぱく質の水素結合性の三つの領域の各中心に
置いた三つのダミー原子のなす三角形と，リガンド分子の水素結合性の三つの原子
がなす三角形が合同であるかを検討する。
          　ロ号方法においては，三つの領域それぞれの全域に多数のダミー原子
があって三つの領域の間に多数の三角形ができれば，ヘテロ原子の三角形が上記多
数の三角形のどれかと合同となることが期待でき，ダミー原子が領域当たり１個の



場合に比べて，三角形の合同が見落とされることが少ない，とも考えられる。しか
し，ロ号方法が，三つの領域のそれぞれに置いた数十の相互作用点のなす三角形に
より，ヘテロ原子のなす三角形と略合同か否かを判断するとしても，数学的に完全
な合同というのは有り得ない。コンピュータ処理では，距離の違いがあってもそれ
がある範囲内では合同とみなす，という許容度を必ず設定する。本件特許発明の実
施例のように，水素結合性領域当たり１個のダミー原子を用いたときには，その許
容度をロ号方法より大きく設定すれば，生体高分子の一つの領域に多くの相互作用
点（ダミー原子）を設定したロ号方法と同じ結果が得られるのである。
          　本件特許発明の実施例では，たんぱく質の三つの水素結合性領域当た
り各１個のダミー原子のなす１個の三角形と，リガンド分子のヘテロ原子の三角形
との略合同を検討すればよいのに対して，ロ号方法では，たんぱく質の三つの領域
のそれぞれ数十の相互作用点のなす少しずつ形状の異なる数万の三角形と，リガン
ド分子のヘテロ原子の三角形との略合同を検討し，略合同となる三角形を探索した
後に，似たようなものが多すぎるのでクラスタリング（グループを代表するものを
選択すること）して，領域当たり１個の頂点を含む三角形に集約した上で，結合ポ
ケットへのはめ込みの作業を行うのである。
        (e) 本件特許発明は，世界で初めて，リガンド分子の立体的形状が変わり
得ることを考慮して，生体高分子－リガンド分子の安定複合体構造を探索すること
を可能にしたものである。本件特許発明の方法が，安定複合体構造の探索を高速化
したのは，水素結合性領域当たり１個のダミー原子を用いることによってである，
との原判決の見方は誤りである。
          　本件特許発明は，ダミー原子の数を水素結合性領域当たり数十にして
も何ら支障なく実施できる方法である。すなわち，ダミー原子の数を領域当たり１
個とした場合，三角形の合同の検討（距離比較）に要する時間は，生体高分子－リ
ガンド分子の安定複合体構造を探索するための全所要時間のわずかに０．０１％程
度である。領域当たりのダミー原子数を５０倍にしても，計算して比較すべき距離
の数は２５００倍になるだけであり，全体の計算時間は２５％増えるにすぎない。
ロ号方法は，たとい，本件特許発明の最良の実施例に比べ，ダミー原子数を多く
し，その結果，計算時間が多少余計にかかるように実施されているとしても，リガ
ンド分子の安定複合体が探索できるようになったという本件特許発明の効果を奏す
ることに違いはない。
          　被控訴人は，本件特許発明において，領域当たりのダミー原子の数を
増やせば，第３工程の後に行われるエネルギー極小化工程の計算に時間がかかる，
と主張する。しかし，現にロ号方法で行っているように，同工程の前に，相互作用
パターンと配座の類似した群をクラスタリングで１個にまとめることにすれば，同
工程に要する時間は，ダミー原子が１個の場合と同じである。被控訴人の主張は失
当である。
        (f) ロ号方法が「ダミー原子を数十も設定するような精緻な手法」（原判
決４４頁２５行目～２６行目）であるという原判決の判断は誤りである。
        　　ロ号方法の開発者の論文（乙第２号証）によると，ロ号方法を「真の
解」が１８個である既知の系に適用した結果は，「真の解」が計算解の最上位に一
致した例が１８例中８例，「真の解」が計算解の上位１０位に入った場合まで含め
ても９例しかない（乙第２号証４８１頁のTable 3及び甲第３３号証の表で，rms誤
差（平均二乗誤差の平方根）が1.0未満のものを「真の解」とした場合）。ロ号方法
は，領域当たり数十の点を用いているにもかかわらず，膨大な可能性の中から，正
しい解に到達することはできていない。これに対し，控訴人らが，上記論文が検証
に用いたのと同じ既知の系について，本件特許発明の実施例の方法を実施したプロ
グラムを使用して，領域当たり１ダミー原子を設定して計算したところ，その正答
率は１００％に近いという結果が得られたのである（甲第３３号証の表参照）。
        　　本件特許発明において，ダミー原子を用いて行おうとしていること
は，生体高分子の水素結合性領域間の位置関係・距離関係を知ることである。リガ
ンド分子の３個のヘテロ原子が同時に入り得るような，３個の水素結合性領域があ
るか否かを，各配座について，高速に調べることが可能な水素結合様式と配座を推
定することになるからである。この水素結合性領域の各中心に各１個おいたダミー
原子間の距離は一般に４ないし２０オングストローム（Å）であり，ヘテロ原子間
の距離も同様に４ないし２０Åであり，水素結合性領域の中心に置いたダミー原子
とそれが属する領域内の一番遠い点の距離は高々１Å程度である。このようなスケ
ール（単位）を持つ生体高分子の結合ポケット内の水素結合性領域間の距離関係を



みるために，１Å程度の狭い広がりしか持たない各領域内にあえて数十の点を置く
のがロ号方法である。ロ号方法は，いわば，東京－札幌間と東京－大阪間の距離を
比較しようとするときに，東京なら東京駅か皇居を考えればすむのに，２３区の各
区役所の位置から札幌市や大阪市の各区役所との距離をすべて計算して，結局は東
京－札幌，東京－大阪というくくりで平均を取るといったような無駄な
計算をやっているにすぎないのであり，精緻な手法とは到底いえないものである。
        　　生体高分子の結合ポケット内の水素結合性領域の数は，生体高分子に
よって異なるものの，一般には３ないし１５個である。平均８個の領域があるとす
ると，同領域の三角形の数は，５６個(８個から３個を取り出す組合せの数であ
り，8 x 7 x 6 / 3 x 2 x 1)である。本件特許発明は，この５６個の三角形の中か
ら，ヘテロ原子の三角形の頂点が各領域内に収まり，かつ水素結合の性質が一致す
るものを漏れなく拾う，という作業を行うものであるから，ダミー原子の数を増や
せば，精緻な手法になるということではないのである。
        (g) 本件特許発明のダミー原子は，水素結合の相手となり得る原子の存在
し得る位置である水素結合性領域の中であれば，どこに何個置いてもよいものであ
る。実際には，近傍の原子によって存在できない部分があり，これを除くと，有効
な水素結合性領域は，本来の水素結合性領域のごく一部であることも多い。本件特
許発明の実施例では，各領域の中心に１個のダミー原子を置いてドッキングを行っ
た例を示している。水素結合性の三次元格子点の数も近傍の原子により実際には存
在し得ない部分も，水素結合性領域ごとにまちまちであり，その中心に置かれたダ
ミー原子の位置は，理想的な水素結合の距離と角度で計算した位置に近いものであ
ったり，その位置から遠いものであったりするものの，略合同の判定基準を適切に
設定しておけば，満足できるドッキング結果が得られるのである。
      (ｲ) 「リガンド分子」について
        　被控訴人は，本件特許発明にいう「リガンド分子」とはリガンド分子全
体のことである，と解釈すべきである，と主張する。
        　しかし，本件特許発明の構成要件Ｃ及び構成要件Ｄの，「第２工程で得
られた水素結合様式と配座毎に，リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子とダミー
原子との対応関係に基づいてリガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に
置き換えることにより，生体高分子－リガンド分子の複合体構造を得る第３工程を
含む生体高分子－リガンド分子の安定複合体の構造を探索する方法」とは，まさ
に，第２工程で得られた水素結合様式と配座毎に，リガンド分子中の水素結合性ヘ
テロ原子とダミー原子との対応関係に基づいてリガンド分子の全原子の座標を生体
高分子の座標系に置き換えるものであり，その際，非水素結合性部分の配座につい
てはタンパク質原子とのぶつかりを無視してとりあえず座標変換されるのである。
このとりあえず得られる不安定な複合体構造については，非水素結合性部分の回転
可能な各結合を水素結合性部分に近い方から（根元から）順にねじれ角回転させ
て，タンパク質とのぶつかりや相互作用を考慮しつつ，適切な配座を推定すること
により，本件特許発明が目的とする安定複合体構造を得る方法を意味しているので
ある（甲第８号証スライド３５）。
        　ロ号方法では，ベース・フラグメントの配置を推定した後に，共有結合
の情報に基づき，ベース・フラグメントに近いフラグメントから順に，ねじれ角
（配座）を変えながら各フラグメントを接続し，生体高分子との相互作用を考慮し
つつ，可能な配座を選択することを繰り返して，安定な複合体構造を探索するもの
である（ロ号方法の工程４）。この工程が，構成要件Ｃのうちの「生体高分子―リ
ガンド分子の複合体構造を得る第３工程を含む生体高分子―リガンド分子の安定複
合体の構造を探索する方法。」に該当するのである（甲第８号証スライド４８）。
        　ロ号方法におけるフラグメントも，所与のリガンド分子を概念的に分割
して得られたものにすぎないから，乙第３号証の図２及び図４に示されているよう
に，フラグメント間の結合順・結合原子・結合長・結合角は定まっており，残って
いるのはねじれ角（配座）の自由度だけである（甲第８号証スライド４８）。
      (ｳ) 水素結合のみを考慮することについて
        　ロ号方法において，疎水性相互作用の重み付けは，水素結合の重み付け
に対して１００分の１以下とされている（乙第７号証２４４頁）。疎水性相互作用
が最重視されているとは到底いい得るところではない。
      (ｴ) ダミー原子と水素結合性ヘテロ原子の組合せの網羅と距離の比較の順序
について
        (a) ロ号方法においては，生体高分子側相互作用点のすべての２点の組合



せを網羅して各２点間の距離を計算して整理したハッシュ表を作成し（ロ号物件目
録の工程３（１）（ｉｉｉ）），リガンド分子側のベース・フラグメント中の相互
作用可能な全原子を選択し，ベース・フラグメントの可能な配座を列挙する（ロ号
物件目録の工程３（１）(ⅰⅰⅰの２)）。ロ号方法では，その考え方が示されてい
る「逐次構築アルゴリズムを用いた高速フレキシブルドッキング法」と題する論文
（乙第２号証）に，「ベースフラグメントの相互作用中心（控訴人ら注・相互作用
可能な原子）が作る各々の三角形について，受容体の活性部位の相互作用点が作る
三角形の中からδ-適合（略合同）になるものを全て探せ」（乙第２号証訳文９頁１
１行～１３行）と記載されていることから分かるように，各ベース・フラグメント
中の相互作用可能な三つの原子の各組合せ（相互作用パターン）を網羅している。
          　ロ号方法では，ベース・フラグメントの各配座とベース・フラグメン
ト中の相互作用可能な三つの原子の各組合せ（相互作用パターン）の三角形につい
て，ハッシュ表を利用してほぼ等しい距離をもつ生体高分子側相互作用点の組合せ
を探索する（ロ号物件目録の工程３（１）（ｉｖ））。ロ号方法におけるハッシュ
表は，生体高分子側相互作用点のすべての２点の組合せを網羅して，各２点間の距
離を計算して整理した表にすぎず，ハッシュ表を作成するだけで，生体高分子側の
二つの相互作用点の間の距離と，リガンド分子側のベース・フラグメントの二つの
相互作用可能な原子の間の距離との比較を行っているのではない。
          　被控訴人の，ロ号方法では，あらかじめ生体高分子側相互作用点２点
間の距離計算を行いハッシュ表を作成してしまうため，組合せを網羅した後に距離
の比較を行うという順序では計算を行っていない，との主張は誤りである。ロ号方
法では，ハッシュ表を作成して組合せのＤＯループをセットすることにより，組合
せを網羅した後に，距離の比較を行うという工程を経るのである。
          　ロ号方法では，生体高分子側相互作用点のすべての２点の組合せを網
羅したハッシュ表を用いて（ロ号物件目録の工程３（１）（ｉｉｉ）），リガンド
側各ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せについて略合
同の三角形を探索するＤＯループをセットする（ロ号物件目録の工程３（１）(ⅰⅰ
ⅰの２)）ことにより，生体高分子側相互作用点とベース・フラグメントの相互作用
可能な原子との組合せを網羅している(甲第８号証スライド４４)。
          　被控訴人は，ロ号方法では，距離の比較（ロ号物件目録の工程３
（１）（ｉｖ））に先立って，生体高分子側相互作用点とリガンド分子中の相互作
用可能な原子との組合せを網羅することはないと主張している。しかし，ロ号方法
において各ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せについ
て，生体高分子側の三つの相互作用点の組合せとの略合同の三角形を探索するＤＯ
ループをセットする（ロ号方法の工程３（１）（ｉｉｉの２）がこれに相当す
る。）ことが，生体高分子側相互作用点とベース・フラグメントの相互作用可能な
原子の組合せを網羅することであり，構成要件Ａの「ダミー原子とリガンド分子中
の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅することにより，生体高分
子－リガンド分子間の水素結合様式を網羅する第１工程」に該当するのである（コ
ンピュータプログラムにおけるＤＯループという概念は，一般に，繰り返し変数
（整数）で始点と終点を定め，指定された検討や計算を繰り返し行うことをいう。
ＤＯループをセットすることは，検討や計算の実行に先立って，網羅したい組合せ
やその範囲を定めることを意味する。このＤＯループの概念は当業者に一般的に周
知のものである。乙第１１号証参照。）。ロ号方法は，乙第１１号証第９図左（翻
訳は控訴人第１審第４準備書面別紙１として提出）にあるとおり，相互作用パター
ンのＤＯループをセットする時点（ロ号方法の工程３（１）（ｉｉｉの２）。各ベ
ース・フラグメント中の相互作用可能な原子から３個を取り出す組合せ（以下「相
互作用パターン」ともいう。）を網羅するＤＯループのセット）までが，本件特許
発明の構成要件Ａの「ダミー原子とリガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対
応づけを組合せ的に網羅することにより，生体高分子－リガンド分子間の水素結合
様式を網羅する第１工程」に該当し，ベース・フラグメント中の相互作用可能な原
子間の距離を計算し，ハッシュ表を用いてベース・フラグメント中の相互作用可能
な原子間の距離と生体高分子側相互作用点間の距離との比較を行って，略合同の三
角形を探索し，これによって相互作用点と相互作用可能な原子の対応付けと配座の
情報を取り出す工程（ロ号方法の工程３（１）（ｉｖ））が，本件特許発明の構成
要件Ｂの「前記のダミー原子間の距離と前記の水素結合性ヘテロ原子間の距離を比
較することにより，生体高分子－リガンド分子間の水素結合様式及びリガンド分子
の水素結合性部分の配座を同時に推定する第２工程」に該当する。



        (b) ロ号方法において，生体高分子側では，ハッシュ表を作成して，生体
高分子側相互作用点のすべての２点の間の距離を表にすることによって，生体高分
子側相互作用点のうちの３点の作る三角形を網羅している（甲第８号証のスライド
４４）。ベース・フラグメントについては，相互作用可能な原子の三つの組を網羅
するＤＯループを設定することによって相互作用パターンの網羅（三角形の網羅）
を行っている。すなわち，ロ号方法においては，生体高分子側についてはハッシュ
表を作成し，ベース・フラグメントについては，ハッシュ表を用いながら距離の比
較を行う相互作用パターンのＤＯループを用意することが，構成要件Ａの「ダミー
原子とリガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅する
ことにより，生体高分子－リガンド分子間の水素結合性様式を網羅する」ことなの
である。
        (c) 構成要件Ｂの「前記のダミー原子間の距離と前記の水素結合性ヘテロ
原子間の距離」という記載における各「前記の」との文言は，構成要件Ｂにおいて
用いるのが，構成要件Ａにおいて「対応づけを組合せ的に網羅」した「ダミー原
子」と「水素結合性ヘテロ原子」であることを示すためのものである。
        (d) ロ号方法においてハッシュ表が作成されることの有する技術的意味
は，すべての相互作用点間の距離を分類して棚に入れて整理をする，というだけの
ことである。ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子のなす３角形の
２辺の長さを計算してハッシュ表にある距離と比較して合同な三角形を探索する工
程（略合同の三角形の探索）自体は，工程３（１）（iv）の繰り返しループにおい
てなされており，これが本件特許発明の構成要件Ｂに相当する。
        　　ロ号方法においては，相互作用面の設定（工程３(1)(ⅰ)），ベース・
フラグメントの選択（工程２），配座の列挙（工程３(1)(ⅲの２)），ハッシュ表の
作成（工程３(1)(ⅲ)）によって，水素結合が成立するか否かを考慮すべき「組合
せ」ないし「対応づけ」が列挙され，そのあとで繰り返しループにおいて，距離の
比較（略合同の三角形の探索）がなされる（ここでハッシュ表で整理されたデータ
を使用しているにすぎない。）のであって，対応づけをした後に距離の比較をして
いることに変わりはないのである。本件特許発明においてもロ号方法の工程におい
ても，水素結合が成立すると判定されるときの水素結合様式及びリガンド分子の水
素結合性部分の配座のセット（組）が得られるのは，当該ベース・フラグメントに
ついて，当該水素結合様式と当該配座を試す距離の比較がなされた後であること
は，同様である。
    (3) 権利濫用の抗弁について
      　被控訴人は，本件特許発明が，Journal of Computer-Aided Molecular 
Design, 6 (1992), 61-78,（１９９２年２月発行，乙第５号証，以下「乙５文献」
という。）に記載された，生体高分子とリガンド分子との複合体の構造を解析す
る，ＬＵＤＩと称されるプログラム（以下「ＬＵＤＩ」という。）と実質的に同一
の発明であり，特許法２９条１項３号の規定に該当する，あるいは，当業者がＬＵ
ＤＩから容易に想到し得るものであるから，同条２項に該当する，と主張する。し
かし，被控訴人の主張は全く理由がない。
      (ｱ) 構成要件Ｄについて
      　　ＬＵＤＩは，プログラムに内蔵したライブラリ中の数百の剛体のフラグ
メント（構造断片）を組み合わせて，標的タンパク質のポケットにはまり得る多様
なリガンド分子の候補の構造を構築して提示する方法である。乙５文献のタイトル
は，'A new method for de novo design for enzyme inhibitors･･･'（「酵素阻害
剤のde novo設計のための新たな方法」）となっている。「de novo」は「新たに」
という意味なので，「de novo設計」は，ユーザーがリガンド分子を入力するのでは
なく，結合ポケットに基づいてプログラムが新たな分子構造を構築して提示する設
計方法（構造自動構築法）を意味する。
      　　ＬＵＤＩは，新たなリガンド分子候補の構造を計算の結果として提示す
るものであり，どんなリガンド分子候補の構造がプログラムから出力されるかは計
算を開始する前に知ることはできないものである。したがって，ＬＵＤＩには，生
体高分子との安定複合体構造を検討するべく用意され，プログラムに入力される所
与の「リガンド分子」という概念がない。すなわち，本件特許発明が第１工程から
扱っている「リガンド分子」というものがＬＵＤＩには存在しないのである。
      　　ＬＵＤＩは，生体高分子－リガンド分子の安定複合体構造を探索すると
いうことをしていないので，本件特許発明の構成要件Ｄに該当しないことが明らか
である。



      (ｲ) 構成要件Ａについて
      　　ＬＵＤＩには「（所与の）リガンド分子」という概念がなく，プログラ
ムに内蔵したライブラリ中の数百の剛体のフラグメント（構造断片）を用いるにす
ぎないので，構成要件Ａの「リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子」及び「生体
高分子ーリガンド分子間の水素結合様式」という要素を，備えていない。
      　　すなわち，ＬＵＤＩにおける「分子フラグメント」は，本件発明でいう
リガンド分子（配座を考慮したドッキングの対象となる分子）でも，リガンド分子
の一部分である水素結合性部分でもない。ＬＵＤＩにおける「分子フラグメント」
は，ブリッジによりつながれて一つの分子が作られるパーツである（乙第５号証３
頁最終段落）。被控訴人がドッキングの例としたメトトレキセート（ＭＴＸ）の例
でいえば，＃１～５の５個，３種類の分子フラグメントをライブラリから持ってき
たにすぎず，これらを継ぎ手構造でつないだ分子は，メトトレキセートではなく，
メトトレキセートに類似した分子でもない。このライブラリから持ってきた別々の
「分子フラグメント」は，所与の分子から一部分を取り出す「水素結合性部分」と
はいい得ない。　　
      　　仮に，被控訴人が主張するように，ＬＵＤＩの相互作用部位が本件特許
発明のダミー原子に対応するとしても，構成要件Ａの「ダミー原子と・・・・水素
結合性へテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅する」ことは，乙５文献のどこに
も示されていない。
      　　したがって，ＬＵＤＩは，本件特許発明の構成要件Ａの「生体高分子ー
リガンド分子間の水素結合様式を網羅する」という要素を備えていない。
      (ｳ) 構成要件Ｂについて
      　　本件特許発明の構成要件Ｂの「同時に配座を推定する」とは，水素結合
性部分の配座をＤＯループで変化させながら，距離の比較にダミー原子間の距離と
ヘテロ原子間の距離とを比較することにより，可能な水素結合様式とともに可能な
配座を選ぶことである。ＬＵＤＩは，入力したままの配座でしか距離を比較しない
のであるから，上記「同時に推定する」という要素を欠いている。
      　　本件特許発明の「水素結合性部分」は，水素結合に着目してリガンド分
子の一部分を水素結合性ヘテロ原子が含まれるように分けて取り扱うものである。
ＬＵＤＩの「分子フラグメント」は，上記「水素結合性部分」ではない。ＬＵＤＩ
において，「分子フラグメント」を「水素結合性部分」と他の部分とに分けるとい
うことがなされているわけでもない。したがって，ＬＵＤＩでは，「水素結合様式
と水素結合性部分の配座を同時に推定」することはしていない。
      　　ＬＵＤＩについて，フラグメント（構造断片）の代わりに，リガンド分
子の座標を入力しておくことにより，自動ドッキングに使うことができる，とする
論文が出たのは，本件特許出願の２年後の１９９４年である（甲第３２号証）。こ
の論文にも「単一の配座を使うということが，現在のアプローチの主要な制約とな
っています」（同６２６頁１１～１２行目）とあり，当業者であるＬＵＤＩの開発
者も上記の限界を認識していたことがうかがわれる。このことは，ＬＵＤＩが，本
件特許明細書が解決すべき問題として挙げている，「はじめに与えた配座でしかド
ッキング状態が検索できない」（特許明細書の6欄１～８行）という従来技術の問題
点を解決できていないことを示している。
      　　仮に，ＬＵＤＩを自動ドッキングの目的に利用したとしても，ＬＵＤＩ
はもともとフラグメントを剛体としか扱えないため，フラグメントの代わりに入力
した所与のリガンド分子も剛体としてしか扱えないのである。ＬＵＤＩができるの
は，剛体ドッキング，すなわち，入力した配座のままのリガンド分子がどういう結
合様式で安定して結合ポケットに入り得るかを検討することのみである。これに対
し，フレキシブルドッキングとは，配座の自由度があるリガンド分子について，任
意の１配座に対応した１組の原子座標を入力するだけで，可能なすべての配座と結
合様式で，安定して結合ポケットにはまり得る可能性を自動的に検討しながら，安
定複合体構造の探索を行うドッキング，のことである。本件特許発明の方法は，世
界で初めてフレキシブルドッキングを実現したものであり，剛体ドッキングしかで
きないＬＵＤＩとは，明らかに異なる。
      　　乙５文献に，「内部の柔軟性はライブラリ中に一つのフラグメントにつ
いて幾つかの配座を含めておくことで扱える」（乙第５号証訳文１０頁２５～２６
行目）と記載されていることからすれば，ＬＵＤＩにおいても，１個のリガンド分
子について多数の異なる配座の原子座標の組をあらかじめ用意して入力し，片端か
らドッキングすることにより，配座の自由度が考慮できるということもできるであ



ろう。しかし，一般に，フレキシブルドッキングの対象とする分子は，分子内に平
均的に５ないし７個程度の回転可能な結合を持ち，考慮すべき配座数は，角度刻み
を粗くしても(１結合につき３個のねじれ角を与えるとして)約７００，半分の粗さ
にしても約５０，０００になる。つまり，ＬＵＤＩで配座の自由度を考慮するに
は，１個のリガンド分子について約７００～５０，０００もの原子座標の組（１組
の原子座標とは，当該分子中の全原子の各々についてのｘ座標，ｙ座標，ｚ座標）
をあらかじめ用意して，片端から剛体ドッキングを繰り返すことになる。すべての
配座について，プログラムの頭に戻って計算を行い，すべての計算が終わった後に
全配座の結果を比較して安定複合体構造を推定すれば，配座の自由度を考慮したこ
とになる。しかし，この方法では，配座の自由度を考慮するための計算の準備が面
倒なだけでなく，可能な配座を網羅するには計算時間がかかりすぎるので（プログ
ラムの配座を変更するＤＯループの一部分の繰り返しをするのではなく，プログラ
ムの最初から最後までを繰り返して実行しなければならないのでは，効率も悪く時
間も掛かる），現実的には実施不可能である。ＬＵＤＩの方法は，本件特許発明の
方法やロ号方法のように，1分子についての入力が任意の１配座に対応した１組の原
子座標でよいというフレキシブルドッキングの方法とは，全く異なるものであるこ
とが明らかである。
      (ｴ) 構成要件Ｃについて
      　　ＬＵＤＩには，配座を推定する工程がないので，配座毎に処理を行う本
件特許発明の構成要件Ｃの第３工程の手順が存在しない。本件特許発明の構成要件
Ｃの「配座毎に」とは，構成要件Ｂで推定された複数の配座が次々と処理されるこ
とを意味しているのに対し，ＬＵＤＩでは入力したままの配座しか扱えないのであ
るから，構成要件Ｃの「配座毎に」に該当する要素が存在しない。
        　結合ポケットに置いた複数のフラグメントを継ぎ手フラグメントで接続
して分子を完成させるのが，ＬＵＤＩの構造自動構築法である。ＬＵＤＩは，数百
の剛体のフラグメントのどれが結合ポケットの所定の区分にはまり得るか，隣接す
る区分にはまる複数のフラグメントが継ぎ手フラグメントを使ってつながるかを検
討し，複数フラグメントがつながった構造を，結合ポケットにはまり得るリガンド
分子の候補として提示するものにすぎない（乙第５号証，原文６４頁
Fig.1の「fragment library」が数百の剛体フラグメントのデータ，「bridge 
library」が継ぎ手フラグメントのデータ，「final molecule」が最後に提示される
リガンド分子候補を表す。)。
        　ダミー原子とヘテロ原子との対応関係に基づいて座標変換するとして
も，フラグメント単位で行われており，構成要件Ｃの「リガンド分子の全原子の座
標を生体高分子の座標系に置き換える」ことはしていないのである。
  ２　被控訴人の当審における主張の要点
    (1) ロ号方法は，本件特許発明の技術的範囲に属しない。
      (ｱ) ダミー原子について
        (a) たんぱく質の水素結合の相手となり得る概念上のヘテロ原子位置に対
して，「ダミー原子」という用語を当てたのは，本件特許発明が最初である（控訴
人らも認めている。）。ＧＲＥＥＮは，自動ドッキング計算を行うソフトウエアで
はなく，手動のドッキング計算ソフトウエアにすぎないから，これを本件特許発明
の前提となる技術とすることはできない。また，ＧＲＥＥＮの技術は，公知公用で
はあっても，周知技術といえるものではないから，ＧＲＥＥＮの技術を周知技術で
あるとして，本件特許発明の解釈の根拠とすることも誤りである。
        (b) 原判決の指摘する本件明細書の記載や控訴人Ａの発表論文（乙第４号
証訳文７頁１４～１６行）の「基本的に，ダミー原子は各々の水素結合性ヘテロ原
子サイトの中央に位置付けられる。１つの水素結合性ヘテロ原子から生成されるダ
ミー原子の数は，官能基の水素原子と孤立電子対の数による。」との記載を参照す
れば，控訴人らが「ダミー原子」は水素結合性領域に一つだけ設定されるものであ
ると考えていたことが明らかである。すなわち，本件明細書によれば，本件特許発
明の「ダミー原子」とは，たんぱく質の「水素結合の相手となり得るヘテロ原子の
位置」を代表する一点として設定されるもののことである，としか理解できないの
である。
        (c) 本件特許発明においては，各水素結合性領域ごとにダミー原子を一つ
としたために，特許請求の範囲に記載された三つの工程の後に，エネルギー極小化
等の工程が必要となり，同工程ではＡＭＢＥＲ４．０という市販の別のソフトウエ
アを使用して，エネルギーが一定値以上の配座を排除することにより，真の解を得



ている。本件特許発明における「ダミー原子」は，リガンド分子の配置と配座の候
補を，簡単な方法で漏れなく網羅する役割を果たしているのであり，それが本件特
許発明の重要な特徴である。これに対し，ロ号方法では，一つの領域に数十の生体
高分子側相互作用点をあらかじめ設定することにより，正確にかつ厳密な推定をす
ることができるのであり，その結果，エネルギー極小化の工程等を大幅に削減する
ことができたのである。したがって，本件特許発明の「ダミー原子」とロ号方法の
数十の生体高分子側相互作用点との間には，本質的な役割の相違があるのである。
        (d) ロ号方法のベクトル・テストは，ベース・フラグメント中の相互作用
可能な原子が生体高分子側相互作用点上に位置するだけでなく，生体高分子中の相
互作用可能な原子がベース・フラグメント中の相互作用可能な原子につき設定され
る相互作用面上に位置するか否かを確認するものである。ロ号方法では，このベク
トル・テストを通過したものについてのみ，グループ分けをして，グループを代表
する配置を得ているのである。すなわち，ロ号方法では，控訴人らの例えでいえ
ば，「２３区の各区役所の位置から札幌市や大阪市の各区役所との距離をすべて計
算して」，ベクトル・テストを経た上で，「東京西地区－札幌南地区－大阪北地
区」中の３区役所の組合せを代表する配置を得るのである。このベクトル・テスト
を実施するためには，数十の生体高分子側相互作用点を設定することが必須となる
のであり，ロ号方法は，この点で本件特許発明と技術思想を根本的に異にしてい
る。
        (e) 控訴人らは，ダミー原子の数を領域当たり１個とした場合，三角形の
合同の検討（距離比較）に要する時間は，生体高分子－リガンド分子の安定複合体
構造を探索するための全所要時間のわずかに０．０１％程度である，と主張する。
しかし，その具体的な裏付けはない。控訴人らは，領域当たりのダミー原子数を５
０倍にしても，計算して比較すべき距離の数は２５００倍になるだけであり，全体
の計算時間は２５％増えるにすぎない，と主張する。しかし，計算して比較すべき
距離の数が２５００倍になれば，エネルギー極小化等の工程に要する計算時間も２
５００倍になり，同工程に要する計算時間は全体の５０％を下らないはずであるか
ら，全体の計算時間は１２５０倍となる。このような計算時間は実用的なものでは
ない。
      (ｲ) 「リガンド分子」について
        　本件特許発明にいう「リガンド分子」とはリガンド分子全体のことであ
る，と解釈すべきである。
        (a) 原判決は，「本件特許発明の第１工程は，ダミー原子とリガンド分子
全体中の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅する場合のみなら
ず，ダミー原子とリガンド分子の一部分の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組
合せ的に網羅する場合をも包含する」（原判決３７頁９行～１２行）との判断に至
る前提として，「生体高分子とリガンド分子との間に形成される水素結合の最小値
１minと最大値１maxとを指定する。」（本件公報１３欄４３行～４４行）との本件
明細書の記載に基づき，「そうすると，上記水素結合の数の最大値１maxによって
は，たとえリガンド分子中のヘテロ原子であっても，水素結合性ヘテロ原子として
選ばれない場合があり，その場合には，ダミー原子との対応づけにも含まれず，第
１工程において水素結合様式を網羅する際にも考慮されない水素結合性ヘテロ原子
が存在することになる。」（原判決３７頁４～８行）と判断している。
          　しかし，原判決は，本件特許明細書の上記引用部分の意味を誤解して
いる。「最小値１minと最大値１maxとを指定」される「生体高分子とリガンド分子
との間に形成される水素結合の数」というのは，生体高分子とリガンド分子との間
に形成される水素結合の数のことである。例えば，「生体高分子とリガンド分子と
の間に形成される水素結合の数」を３と指定した場合，すべてのダミー原子とすべ
ての水素結合性ヘテロ原子を対象として，３本の水素結合が成立する組合せが網羅
されるのである。したがって，「最小値１minと最大値１max」とをいかに「指定」
しようが，すべてのダミー原子とすべての水素結合性ヘテロ原子とが組合せの候補
として網羅されることには，何ら変わりない。このことは，本件明細書の「ダミー
原子の数をｍ個，リガンド分子中に存在する水素結合性ヘテロ原子の数をｎ個とす
ると，ｉ個の水素結合を形成する対応関係（組合せ）の数Ｎ（ｉ）は，mPi × nCi 
（式中，Ｐは順列，Ｃは組合せを表す。）個となる。・・・ １min≦ｉ≦１maxの関
係を満たすすべてのｉについて，Ｓ１２～Ｓ３０のステップを繰り返す」（１４欄
８行～１５行）との記載から明らかである。したがって，原判決の
前記判断（原判決３７頁９行～１２行の判断）は，上記誤解から導かれたものであ



り，明白な誤りである。
        (b) 原判決は，本件明細書に，リガンド分子を水素結合性部分と非水素結
合性部分とに分割する記載があることを根拠として，「本件特許発明の第３工程
は，いったんリガンド分子の部分構造の座標を生体高分子の座標系に置き換えた
後，最終的にリガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に置き換えるよう
な態様をも包含するものと解される。」（原判決３７頁２１～２４行）と判断し
た。しかし，原判決のこの判断も誤りである。
        　　本件明細書においては，水素結合性ヘテロ原子とダミー原子との間の
対応関係に基づいて配置及び配座を推定するのは水素結合性部分のみである。非水
素結合性部分の配座を発生させる際には，もはや水素結合性ヘテロ原子とダミー原
子との間の対応関係を考慮することはない。したがって，本件特許発明の第３工程
は，いったんリガンド分子の部分構造の座標を生体高分子の座標系に置き換えた
後，水素結合性ヘテロ原子とダミー原子との間の対応関係をもはや考慮することな
くして最終的にリガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に置き換えるよ
うな態様をも包含すると認められるとしても，座標変換に先立って再度リガンド分
子（の残余のフラグメント）と生体高分子との相互作用に基づき配置及び配座を定
めるような態様は包含していない。
      (ｳ) 水素結合のみを考慮することについて
        　本件特許発明は，「生体高分子－リガンド分子間相互作用」のうち，水
素結合のみを考慮することを特徴とする。
        　原判決の「ロ号方法においては，（ア）水素結合のみならず，疎水相互
作用をも考慮する・・・としても，それを根拠にして，ロ号方法が本件特許発明の
技術的範囲に属しないということはできない。」（原判決３９頁２１行～２５行）
との判断は誤っている。疎水性相互作用を考慮することの重要性は，乙第１１号証
の第８図を見れば一目瞭然である。同図において緑色で示される疎水性相互作用の
数からすれば，その考慮は決して単なる付加といえるものではない。一つ一つの疎
水性相互作用の重要性が小さいとしても，大量の疎水性相互作用を考慮するかしな
いかが，ドッキング計算の正確性に大きな影響を与えることは自明である。
        　原判決は，「ロ号方法においては，・・・（イ）水素結合性へテロ原子
を０個または１個しか含まないリガンド分子を取り扱うことが可能であるとして
も，それを根拠にして，ロ号方法が本件特許発明の技術的範囲に属しないというこ
とはできない。」（原判決３９頁２１行～２５行）と判断した。しかし，この判断
は誤りである。原判決の「「ＦｌｅｘＸ」においても水素結合を疎水性相互作用よ
りもはるかに重要視している・・・疎水相互作用をも付加的に考慮できるようにし
ただけである」（原判決３９頁１２行～１８行）との判断も誤りである。疎水性リ
ガンド，すなわち水素結合性ヘテロ原子を一つも含まないリガンド分子のドッキン
グ計算を行う場合には，ロ号方法は水素結合様式を網羅しようがないのである。疎
水性リガンドのドッキング計算が実用的な用途であることは，乙第７号証に示すと
おり，論文に発表されていることからも明らかである。
      (ｴ) ベクトル・テストについて
        　本件特許発明は，「ダミー原子間の距離と水素結合性ヘテロ原子間の距
離とを比較する」（第２工程）ことのみによって，リガンド分子中の生体高分子へ
の配置を推定することとし，他の要素の考慮を排除するものである
        　原判決の，ロ号方法におけるベクトル・テストは単なる付加にすぎない
との判断は，ベクトル・テストの意義を軽視している点でも不当である。原判決
は，ドッキング計算の方法には計算の精度とスピードのバランスが重要であること
を理解していない。
      (ｵ) 構成要件Ｂの配置と配座の同時推定について
        　本件特許発明では「生体高分子－リガンド分子間の水素結合様式」（配
置）と「リガンド分子の水素結合性部分の配座」とが「同時に推定」されるのに対
し，ロ号方法では，配座は距離の比較の前に選択される。
        　原判決は，「ベース・フラグメントの配座が選択された時点では，等し
い原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せの探索はまだ行われていない
から，この時点では配座が推定されたものということはできない」（原判決４２頁
２～５行）と判断した。しかし，原判決はMIMUMBA　Library（データベース）を利
用して複数の配座のベース・フラグメントをあらかじめ発生させるというロ号方法
の独自性を不当に軽視している。また，原判決は，配置と配座の推定作業を同時に
行うことと，配置の推定結果と配座の推定結果とが出そろう時点がいつかという問



題とを混同している。本件特許発明の構成要件となっているのは，配置と配座の推
定作業を同時に行うということである。これに対し，ロ号方法においては，配置と
配座の推定作業が同時に行われることはない。ロ号方法においては，ベース・フラ
グメント選択の段階でMIMUMBA　Libraryを利用するため，その配座はあらかじめ固
定されており，その後にハッシュ表等を利用して配置が推定される。そして，ベー
ス・フラグメントの配置と配座とが出そろうのが，時間的に後になる配置の推定結
果の出た時点であるというにすぎない。したがって，原判決は，この点でも誤って
いる。
      (ｶ) ダミー原子と水素結合性ヘテロ原子の組合せの網羅と距離の比較の順序
について
        　本件特許発明は，構成要件Ａで，生体高分子中の水素結合性領域におけ
るダミー原子と，リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対応付けを組合せ的
に網羅し，その後に，構成要件Ｂで，ダミー原子間の距離と水素結合性ヘテロ原子
間の距離との比較を行うことが必須要件とされている。これに対し，ロ号方法で
は，あらかじめ生体高分子側相互作用点２点間の距離計算を行いハッシュ表を作成
するため，組合せのＤＯループをセットする前に，距離の比較を開始しているので
あり，組合せを網羅することはしていないし，組合せを網羅した後に距離の比較を
行うという工程も採用していない。ロ号方法は，この点でも，本件特許発明の技術
的範囲から外れている。
      (ｷ) 構成要件Ｃの座標系の置き換えについて
        　ロ号方法では，ベース・フラグメントの生体高分子の座標系への変換を
行い（ロ号物件目録３（１）（ｖｉｉｉ）），その他のフラグメントの座標系への
変換は，その後に一つずつ行われ（同４（２）），これが繰り返される（同４
（４））。ロ号方法においては，ダミー原子と水素結合性ヘテロ原子との対応関係
に基づいて座標変換するとしても，フラグメント単位で行われており，「リガンド
分子の全原子の座標系を生体高分子の座標系に置き換える」との構成要件Ｃを充足
しない。
    (2) 権利濫用の抗弁
      　原判決の本件特許発明の構成要件の解釈を前提とする限り，本件特許には
次のとおり明白な無効理由がある。原判決の構成要件の解釈を前提とするならば，
控訴人らの本件特許に基づく請求は権利の濫用である。
      (ｱ) 本件特許発明は，乙５文献に記載された，生体高分子とリガンドとの複
合体の構造を解析する，ＬＵＤＩ（プログラム）と実質的に同一の発明であり，特
許法２９条１項３号の規定に該当し，特許を受けることができないものである。
        (a) 構成要件Ａについて
          　ＬＵＤＩにおいては，たんぱく質原子をＨ供与性，Ｈ受容性，アロマ
ティック及びアリファティックの四つのカテゴリーにクラス分けし，それぞれの原
子について潜在的な相互作用部位を発生させるものとされている（乙第５号証訳文
５頁２行～８行，以下乙第５号証を引用する場合には訳文のページにより示
す。）。「Ｈ供与性」原子及び「Ｈ受容性」原子は，本件特許発明の「生体高分子
中に存在する水素結合性官能基」に該当する。なお，本件特許発明においては，ア
ロマティック及びアリファティック原子については解析しない。
          　ＬＵＤＩにおける「相互作用部位」とは，空間中の点であり，酵素に
は占有されず，阻害剤（分子フラグメントに当たる。）の官能基の原子が酵素と好
ましい相互作用をすることができる場所である（３頁８行～９行）。ＬＵＤＩにお
ける相互作用部位は，一定の規則に基づいて相互作用部位を定めるアプローチ，低
分子の結晶構造からの統計データを利用する方法，又は，別の構造解析ソフトウエ
アであるＧＲＩＤの出力を利用する方法により発生する（同５頁９行～１３行）。
一定の規則に基づくアプローチをとる場合には，相互作用部位は，酵素の原子から
一定の規則に基づく幾何学的条件によって配置される（同５頁１４行～２４行）。
この相互作用部位は，阻害剤の官能基の原子が存在し得る領域をそれぞれ代表する
１点であり，「水素結合の相手となり得るヘテロ原子の位置に設定したダミー原
子」に相当する。本件特許発明においても，本件明細書に「このステップは，ま
ず，Ｓ６で算出した三次元格子点の水素結合性に基づいて，Ｓ７で選択した格水素
結合性官能基（判決注・各水素結合官能基の誤記）と水素結合を形成し得る領域
（以下，「水素結合性領域」という。）を決定し，次いで，水素結合性領域
内でかつ，他の原子のファンデルワールス半径外に，適当な数，例えば５～２０個
の三次元格子点が存在する水素結合性領域を構成する三次元格子点の中心にダミー



原子を配置することにより行うことができる。」（本件公報１３欄１行～８行）と
記載されており，ダミー原子は，水素結合という相互作用を行い得る領域の中心に
ある点である。
          　ＬＵＤＩにおいては，低分子の分子フラグメントを相互作用部位と適
合させる。このステップは，本件特許発明の第１工程における「ダミー原子とリガ
ンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅」するステップ
に相当する。ＬＵＤＩにおいては，分子フラグメントを用いて相互作用部位との適
合を行っており，リガンド分子の全体を用いていないため，本件特許発明の「組合
せ的に網羅」する点は記載されていないと解釈することもできる。しかしながら，
原判決は，この点について，「本件特許発明の第１工程は，ダミー原子とリガンド
分子全体中の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅する場合のみな
らず，ダミー原子とリガンド分子の一部分の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを
組合せ的に網羅する場合をも包含するものと解される。」（原判決３７頁９～１２
行，下線は被控訴人による）と判断している。本件特許発明の第１工程における
「組合せ的に網羅」との用語をこのように解釈するのであれば，ＬＵＤＩには，
「ダミー原子とリガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に
網羅」することが開示されている。したがって，ＬＵＤＩの上記構成は，
本件特許発明の構成要件Ａと一致する。
        (b) 構成要件Ｂについて
          　本件特許発明の「前記のダミー原子間の距離と前記の水素結合性ヘテ
ロ原子間の距離を比較することにより」との構成については，乙５文献には，「距
離を判定基準として，分子フラグメントと適合するような適切なペア，３つ組，あ
るいは４つ組を相互作用部位のリストから検索する。適切な相互作用部位を選ぶの
に用いられる判定基準は，相互作用部位間の距離の２乗Rij2に基づいている。」
（乙第５号証９頁１１行～１３行）と記載されている。
          　本件特許発明の「生体高分子－リガンド分子間の水素結合様式及びリ
ガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に推定する第２工程」については，次の
とおりである。本件明細書には，第２工程に対応する部分に関して，「Ｓ１４で得
られたダミー原子の原子間距離と，Ｓ１８で得られた，対応するリガンド分子中の
水素結合性へテロ原子の原子間距離との差の２乗の和であるＦの値が一定の範囲以
上となるリガンド分子の配座を除去する（Ｓ１９）。このステップにより，生体高
分子とリガンド分子の水素結合様式及びリガンド分子の配座の可能性を効率的に網
羅することができる。」と記載されている（本件公報１５欄８行～１４行）。これ
に対し，乙５文献には「全てのフラグメントは剛体として扱われる。しかし，内部
の柔軟性はライブラリ中に一つのフラグメントについて幾つかの配座を含めておく
ことで扱える（乙第５号証１０頁２５行～２６行）」と記載されている。すなわ
ち，ＬＵＤＩにおいては，最初に種々の配座の分子フラグメントが選択され，各分
子フラグメントは剛体として扱われ，その後に分子フラグメントの配置を求めるこ
とが行われる。したがって，乙５文献には，本件特許発明の「同時に推定」する点
は記載されていないと解釈することもできる。しかしながら，この解釈に関して，
原判決は，ＬＵＤＩプログラムと同様に複数の配座のフラグメントをそれぞれ剛体
として扱うロ号方法について，「ロ号方法においては，まず，MIMUMBA　Libraryと
いうデータベースに基づきベース・フラグメントの配座が選択され，そして，その
後に，ハッシュ表を用いた距離の比較やベクトル・テスト等の工程を経て所定の条
件を満たしたものが解として得られるという探索方法をとっていることが認められ
る。・・・ベース・フラグメントの配座が選択された時点では，等しい原子間距離
を持つ生体高分子側相互作用点の組合せの探索はまだ行われていないから，この時
点では配座が推定されたものということはできない。ロ号方法において配座が推定
されるのは，ハッシュ表を用いた距離の比較やベクトル・テスト等の工程を経て所
定の条件を満たしたものが解として得られた段階であり，この段階で，生体高分子
－リガンド分子間の水素結合様式（配置）及びリガンド分子の水素結合性部分の配
座が同時に推定されることになる。」（原判決４１頁１９行～４２頁９行）と判断
している。すなわち，原判決は，配置と配座と同時に推定することには，あらかじ
め種々の配座の分子フラグメントを選択し，次にそれぞれについて配置を求めるこ
とも包含されると解釈している。本件特許発明における「同時に推定」との用語を
このように解釈すれば，乙５文献には，「生体高分子－リガンド分子間の水素結合
様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に推定する」ことが記載され
ていることになる。



          　したがって，原判決の上記解釈の下では，ＬＵＤＩの上記構成は，本
件特許発明の構成要件Ｂと一致する。
        (c) 構成要件Ｃについて
        　　本件特許発明の構成要件Ｃの「第２工程で得られた水素結合様式と配
座毎に，リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子とダミー原子との対応関係に基づ
いてリガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に置き換えることにより生
体高分子－リガンド分子の複合体構造を得る第３工程」における座標系の置き換え
に関しては，本件明細書には，リガンド分子の原子座標を生体高分子の座標系に置
き換えるためには，Kabshの最小二乗法（W. Kabsh, Acta Cryst., A321, 922 
(19764), W. Kabsh, Acta Cryst., A34, 827 (1978)）を用いることができることが
記載されている（本件公報第１６欄第３行～１９行）。
        　　一方，乙５文献には，「分子フラグメントの適合は，Kabschにより発
表されたアルゴリズム[24]を用いた平方二乗根（ＲＭＳ）重ね合わせによって行わ
れる。」（乙第５号証９頁１８行～１９行）と記載され，さらに，「ここでも
Kabschアルゴリズム[24]が最小二乗重ね合わせに用いられる。プログラムは，全て
のフラグメントを１個の分子に融合させることを試みる。」とも記載されている
（１１頁１１行～１２行）。
          　ＬＵＤＩにおいては，分子フラグメントの座標が変換されるのに対
し，本件特許発明の第３工程においてはリガンド分子の全原子の座標が変換される
点が一応相違する。しかし，この点に関して，原判決には，「本件特許発明の第３
工程は，いったんリガンド分子の部分構造の座標を生体高分子の座標系に置き換え
た後，最終的にリガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に置き換えるよ
うな態様をも包含するものと解される。」（原判決３７頁２１行～２４行）」と判
断しており，これによれば，乙５文献に記載される分子フラグメントの適合の態様
も本件特許発明の第３工程に包含されると解釈し得るのである。　したがって，原
判決の上記解釈の下では，ＬＵＤＩの上記構成は，本件特許発明の構成要件Ｃと一
致する。
        (d) 構成要件Ｄについて
          　本件特許発明の構成要件Ｄの「を含む生体高分子－リガンド分子の安
定複合体の構造を探索する方法。」について，本件明細書には，生体高分子が，
「細胞間のシグナル伝達に関与する薬理学的受容体だけでなく，酵素，サイトカイ
ンたんぱく質その他のたんぱく質，及びそれらを主成分とする複合体，核酸を含
む」こと，及び，リガンド分子が，「これらの生体高分子に結合する低分子量の化
合物分子」であることが記載されている（本件公報４欄１２行～２４行）。
          　乙５文献には，その要約において，「低分子を蛋白質構造の溝（例え
ば酵素の活性部位）に対し，酵素との間に水素結合が形成され疎水性ポケットが疎
水性原子団で埋まるように配置する，新たなコンピュータプログラムを示す。」
（乙第５号証１頁６行～７行）と記載されている。また，乙５文献には，ジヒドロ
葉酸還元酵素とその阻害剤であるメトトレキセートのドッキングを行った例と（同
１２頁１０行～１６頁１行），トリプシンとベンザミジンのドッキングを行った例
が記載されている（同１６頁２行～末行）。これらの例では，メトトレキセート又
はベンザミジンが，所与のリガンド分子として設定されているのであり，ＬＵＤＩ
を生体高分子－リガンド分子の安定複合体構造の探索（ドッキング）に利用した例
が記載されている。
          　したがって，ＬＵＤＩの上記方法は，本件特許発明の構成要件Ｄと一
致する。
      (ｲ) 本件特許発明は，仮にＬＵＤＩと同一でないとしても，ＬＵＤＩに基づ
き，当業者が容易に発明をすることができたものであり，特許法２９条２項の規定
に該当し，特許を受けることができないものである。
        (a) 本件特許発明の構成要件Ａ，Ｂ及びＣに関して，乙５文献にそれぞれ
に対応する構成要件が記載されていることは，上述のとおりである。
        (b) 本件特許発明は，その構成要件Ｄに明記されているように，生体高分
子と所与のリガンド分子との安定複合体の構造を探索する方法であるのに対し，Ｌ
ＵＤＩは，いわゆるde novo設計（新規設計）の方法である点において相違するとし
ても，de novo設計プログラムを所与のリガンドに適用することは，当業者であれば
容易に思いつくことができたことである。すなわち，ＬＵＤＩは，ライブラリ（デ
ータベース）から選択された分子フラグメントをたんぱく質構造の溝（例えば酵素
の活性部位）に対して，酵素との間に水素結合が形成されるように配置するde 



novo設計プログラムであるとはいえ，ライブラリからフラグメントを選択する代わ
りに，所与のリガンド分子について，その中の一部の構造を分子フラグメントとし
て扱い，de novo設計プログラムを適用することによって，たんぱく質の相互作用部
位に分子フラグメントを適合させてリガンド分子を逐次構築していくことは，当業
者が通常行ってきたことである。例えば，乙５文献には，ジヒドロ葉酸還元酵素と
その阻害剤であるメトトレキセート，並びにトリプシンとベンザミジンのドッキン
グを行った例が記載されている。したがって，ＬＵＤＩを用いて生体高分子とリガ
ンドとの複合体の構造を解析することは，当業者が容易に想到することができたこ
とである。
第４　当裁判所の判断
　　　当裁判所は，控訴人らの本訴請求は理由があると判断する。その理由は，次
のとおりである。
  １　専用実施権が設定されている場合における特許権者による侵害の停止又は予
防の請求の可否について
    　控訴人Ａは，本件特許権を有し，控訴人株式会社医薬分子設計研究所は，控
訴人Ａから，本件特許権について，範囲を全部，地域を日本全国，期間を特許権の
存続期間全部とする専用実施権の設定を受けている（争いがない。）。
    　原判決は，特許法１００条に基づく権利は，特許発明を独占的に実施する権
利を全うさせるために認められたものであるから，専用実施権を設定したことによ
り実施権を有しない特許権者については，その行使を認めることができない，ま
た，その権利の行使を認めるべき実益もない，と判断した。
    　しかし，特許法１００条は，明文をもって「特許権者又は専用実施権者は，
自己の特許権又は専用実施権を侵害する者又は侵害するおそれがある者に対し，そ
の侵害の停止又は予防を請求することができる。」と規定している。しかも，専用
実施権を設定した特許権者にも，次のとおり，上記権利を行使する必要が生じ得る
のであり，上記権利の行使を認めないとすると，不都合な事態も生じ得る。これら
のことからすれば，専用実施権を設定した特許権者も，特許法１００条にいう侵害
の停止又は予防を請求する権利を有すると解すべきである。
    　専用実施権を設定した特許権者といえども，その実施料を専用実施権者の売
上げを基準として得ている場合には，自ら侵害行為を排除して，専用実施権者の売
上げの減少に伴う実施料の減少を防ぐ必要があることは明らかである。特許権者が
専用実施権設定契約により侵害行為を排除すべき義務を負っている場合に，特許権
者に上記権利の行使をする必要が生じることは当然である。特許権者がそのような
義務を負わない場合でも，専用実施権設定契約が特許権存続期間中に何らかに理由
により解約される可能性があること，あるいは，専用実施権が放棄される可能性も
全くないわけではないことからすれば，そのときに備えて侵害行為を排除すべき利
益がある。そうだとすると，専用実施権を設定した特許権者についても，一般的に
自己の財産権を侵害する行為の停止又は予防を求める権利を認める必要性がある，
というべきである。
  ２　争点１（差止請求の対象物の特定及びその内容）について
    　控訴人らが，当審において一部訂正したロ号物件目録及び原審における被控
訴人のロ号物件目録に対する認否・反論（原判決５頁下から３行～７頁２行）によ
れば，本判決添付の別紙ロ号物件目録について争いがあるのは，３(1)（ⅲの２）と
同（ⅳ）の一部のみであり，その余は，当事者間に争いがない。この争いがある部
分については，後に判断する。
  ３　争点２（ロ号方法は本件特許発明の技術的範囲に属するか）について
    (1) 本件特許発明の概要（甲第２号証（本件公報））
      　本件特許発明は，医薬，農薬等の構造設計に利用できる，生体高分子とリ
ガンド分子との安定複合体構造の探索方法に関するものである。本件特許発明は，
生体高分子に安定して結合する低分子量の化合物分子（薬物分子，酵素の基質，阻
害剤等）であるリガンド分子を探索する方法であり，生体高分子に対するリガンド
分子の結合様式とリガンド分子の活性配座を同時に探索することを目的としたもの
である。すなわち，本件特許発明は，生体高分子とリガンド分子との間の相互作用
として，水素結合，静電相互作用，ファンデルワールス力を考慮して安定複合体の
結合様式を探索すると同時に，リガンド分子の活性配座を探索することにより，任
意のリガンド分子を生体高分子のリガンド結合領域に自動的にドッキングさせる方
法を開発したものである。（本件公報４欄６行～６欄３１行参照）
      　本件特許発明の特許請求の範囲（本件明細書の【請求項１】）は，次のと



おりである。
      「（１）生体高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手となり得るヘテ
ロ原子の位置に設定したダミー原子とリガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との
対応づけを組合せ的に網羅することにより，生体高分子－リガンド分子間の水素結
合様式を網羅する第１工程，
    　（２）前記のダミー原子間の距離と前記の水素結合性ヘテロ原子間の距離を
比較することにより，生体高分子－リガンド分子間の水素結合様式及びリガンド分
子の水素結合性部分の配座を同時に推定する第２工程，及び
    　（３）第２工程で得られた水素結合様式と配座毎に，リガンド分子中の水素
結合性ヘテロ原子とダミー原子との対応関係に基づいてリガンド分子の全原子の座
標を生体高分子の座標系に置き換えることにより生体高分子－リガンド分子の複合
体構造を得る第３工程
    　を含む生体高分子－リガンド分子の安定複合体の構造を探索する方法。」
      （上記特許請求の範囲における「生体高分子とは，生体に見出される高分
子・・・である。水素結合性官能基は，水素結合に関与すると考えられる官能基及
び原子を含む概念である。水素結合性ヘテロ原子とは，リガンド分子中に存在する
水素結合性官能基を構成するヘテロ原子をいうものとする。水素結合性部分とは，
リガンド分子の構造のうち，ダミー原子と対応づけられる水素結合性ヘテロ原子を
含む構造部分をいうもの」（本件公報８欄２１行～３１行）である。）。
    (2) 本件特許発明の上記特許請求の範囲を，「発明を実施するための最良の形
態」（本件公報９欄１６行，以下「最良実施例」ともいう。）に基づいて具体的に
説明すれば，次のとおりである（甲第２号証）。
      (ｱ) 構成要件Ａについて（本件公報９欄１６行～１４欄２５行）
        ①　生体高分子の原子座標等を入力し，生体高分子中の水素結合性官能基
を構成するヘテロ原子について水素結合番号を付加する。（Ｓ１～Ｓ４。ただし，
「Ｓ」は，本件明細書に記載されているもので，ステップの略語である。以下同
じ。）
        ②　生体高分子の任意の部分（リガンド結合ポケット等）を含む領域を，
目的に応じて，リガンド結合領域として指定する。（Ｓ５）
        ③　リガンド結合領域内に，０．３～２．０Å，好ましくは，０．３～
０．５Åの一定間隔で，三次元格子点を発生させる。各格子点上にプローブとなる
原子があると仮定して，所定の式で計算して得られる，生体高分子とプローブ電子
との間に働くファンデルワールス相互作用エネルギー及び静電相互作用エネルギ
ー，並びに，水素結合性等の物理化学的情報を各格子点情報とする。（Ｓ６）
        ④　生体高分子中の水素結合性官能基でリガンド結合領域に存在するもの
の中から，リガンド分子と水素結合を形成することが予想されるものを選択する。
（Ｓ７）
        ⑤　各水素結合性官能基に対して「ダミー原子」を設定する。水素結合性
領域内で，かつ，他の原子のファンデルワールス半径外に，適当な数，例えば５～
２０個の三次元格子点が存在する水素結合性領域を構成する三次元格子点の中心
に，ダミー原子を配置することにより行うことができる。（Ｓ８）
        ⑥　リガンド分子を構成する原子について，原子名，原子座標，電荷，及
び，その原子が水素結合性ヘテロ原子の場合には水素結合番号等を入力する。（Ｓ
９）
        ⑦　生体高分子とリガンド分子とが形成する水素結合の数の最小値と最大
値を指定する。（Ｓ１０）
        ⑧　リガンド分子について，配座すなわちねじれ回転が可能な結合とその
回転の様式を入力する。（Ｓ１１）
        ⑨　ダミー原子とリガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との間に対応関
係を付ける。この場合，ダミー原子とリガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子の可
能な組合せをすべて選択する。（Ｓ１２）
        　以上のとおり，本件特許発明の構成要件Ａは，「生体高分子中の水素結
合性官能基の水素結合の相手となり得るヘテロ原子の位置に設定したダミー原子」
（Ｓ８）と「リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子」（Ｓ９）との「対応づけを
組合せ的に網羅することにより，生体高分子－リガンド分子間の水素結合様式を網
羅する第１工程」（Ｓ１２）である（ただし，括弧内のＳ８，Ｓ９等の記載は，構
成要件中の各構成に対応する最良実施例中のステップを説明の便宜上付したもので
あり，構成要件中の各構成を最良実施例の各ステップのものに限定する趣旨ではな



い。）。
      (ｲ) 構成要件Ｂについて（本件公報１４欄２５行～１５欄２５行）
        ①　上記（Ｓ１２）で対応関係を付けたダミー原子とリガンド分子の水素
結合性ヘテロ原子との組合せの一つを選択し（Ｓ１３），各ダミー原子間の距離を
算出する（Ｓ１４）。
        ②　リガンド分子を水素結合性部分と非水素結合性部分に分割する（Ｓ１
５）。（判決注・この最良実施例における「分割」の意味は，第２工程において
は，水素結合性部分にのみ注目し，非水素結合性部分については，考慮しなくてよ
いとの意味であり，非水素結合性部分を切り離すという意味ではない。すなわち，
仮に，切り離すという意味であるとすると，後に，非水素結合性部分を水素結合性
部分に接続する工程が必要となるのに，そのような工程は，最良実施例において
は，存在しない。）
        ③　リガンド分子の水素結合性部分について，ねじれ回転が可能な結合と
その回転の様式を選択し（Ｓ１６），Ｓ１１で指定した回転様式に従って回転させ
ることによって，リガンド分子の配座を順次生成させ（Ｓ１７），生成した配座毎
に以後のステップを繰り返す。
        ④　Ｓ１７で生成した配座について，Ｓ１３で選択した組合せに含まれる
リガンド分子中の各水素結合性ヘテロ原子の原子間距離を算出する（Ｓ１８）。
        ⑤　Ｓ１４で得られたダミー原子の原子間距離と，Ｓ１８で得られた，対
応するリガンド分子中の各水素結合性ヘテロ原子の原子間距離との差の二乗の和で
あるＦの値が一定の範囲以上となるリガンド分子の配座を除去する（Ｓ１９）。
        　以上のとおり，本件特許発明の構成要件Ｂは，「前記のダミー原子間の
距離と前記の水素結合性ヘテロ原子間の距離を比較することにより，生体高分子－
リガンド分子間の水素結合様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に
推定する第２工程」（Ｓ１９）である。
      (ｳ) 構成要件Ｃについて（本件公報１６欄１３行～１８欄９行）
        ①　上記のステップで得られた配座を有するリガンド分子の水素結合性ヘ
テロ原子の座標と，対応するダミー原子の座標とが一致するように，リガンド分子
の原子座標を生体高分子の座標系に置き換える（Ｓ２２）。
        ②　生体高分子とリガンド分子の水素結合性部分との分子間相互作用エネ
ルギー及びリガンド分子の水素結合性部分についての分子内エネルギーを算出する
（Ｓ２３）。
        ③　Ｓ２３で算出された分子間相互作用エネルギーと分子内エネルギーと
の和が一定値以上となったリガンド分子の配座を除去する（Ｓ２４）。
        ④　リガンド分子の非水素結合性部分のねじれ回転が可能な結合を，Ｓ１
１で指定した回転様式に従って回転させることによって，リガンド分子の配座を順
次生成させる（Ｓ２６）。
        ⑤　生体高分子とリガンド分子との分子間相互作用エネルギー及びリガン
ド分子の分子内エネルギーを算出し（Ｓ２７），その和が一定値以上となったリガ
ンド分子の配座を除去する（Ｓ２８）。
        ⑥　リガンド分子全体の構造を最適化し（Ｓ２９），生体高分子の配座を
変化させて，生体高分子－リガンド分子の複合体構造を最適化する（Ｓ３０）。公
開されている既知のエネルギー極小化計算プログラムＡＭＢＥＲを用いる。
        　以上のとおり，本件特許発明の構成要件Ｃは，「第２工程で得られた水
素結合様式と配座毎に，リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子とダミー原子との
対応関係に基づいてリガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に置き換え
ることにより生体高分子－リガンド分子の複合体構造を得る第３工程」（Ｓ２２）
である。なお，上記②ないし⑥の工程は，本件明細書の「請求項３」に発明特定事
項として記載されている。これらの工程は，本件特許発明（請求項１）には，発明
特定事項としては記載されていない。しかし，同発明がこれらの工程を含むものを
その対象から除外しているわけではないことは明らかである。
      (ｴ) 構成要件Ｄについて
      　　本件特許発明は，上記第１ないし第３工程「を含む生体高分子－リガン
ド分子安定複合体の構造を探求する方法。」である。
    (3) 本件特許発明の技術的範囲に関する被控訴人の主張について
      (ｱ) 「ダミー原子」について
        (a) 被控訴人は，本件特許発明の「ダミー原子」は，生体高分子の水素結
合性領域を構成する三次元格子点の中心に１個だけ配置されるものである，と主張



する。
            しかし，本件特許発明を特定する特許請求の範囲に，同発明における
「ダミー原子」が何であるかを述べるものとして記載されているのは，「生体高分
子中の水素結合性官能基の水素結合の相手となり得るヘテロ原子の位置に設定した
ダミー原子」だけであり，これ以外にない。そして，「ダミー原子」がその位置に
存在すると仮定した架空の原子という意味の用語であることは，当業者にとって自
明の事項である（弁論の全趣旨）。そうだとすると，本件特許発明の「ダミー原
子」とは，その特許請求の範囲に記載されたとおり，「生体高分子中の水素結合性
官能基の水素結合の相手となり得るヘテロ原子の位置に設定した」架空の原子のこ
とであり，「生体高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手となり得るヘテロ
原子の位置に設定した」架空の原子であるものはすべてこれに含まれる，と解すべ
きであり，これを水素結合性領域を構成する三次元格子点の中心に１個配置される
ものと限定して解釈すべき理由はないというべきである。確かに，本件明細書に
は，「水素結合性領域内で，かつ，他の原子のファンデルワールス半径外に，適当
な数，例えば５～２０個の三次元格子点が存在する水素結合性領域を構成する三次
元格子点の中心にダミー原子を配置することにより行うことができる。」（本件公
報１３欄４行～８行）との記載がある。しかし，上記記載は，本件明細書の「発明
を実施するための最良の形態」中の記載であり，いわば，最良実施例についての説
明にすぎない。そうである以上，本件特許発明の「ダミー原子」を，最良実施例の
構成のものに限定して解釈すべき根拠が認められない限り，本件特許発明の「ダミ
ー原子」を被控訴人主張のものに限定して解釈することはできないことが明らかで
ある。しかし，上記根拠は，本件全証拠を検討しても見いだすことができない。本
件特許発明においては，生体高分子中の，水素結合性領域を構成する複数の三次元
格子点の任意の箇所に任意の個数だけ架空の原子を設定した場合も，これらをそれ
ぞれ本件特許発明の「ダミー原子」と解することができるというべきである。
        (b) 被控訴人は，本件明細書の上記記載や控訴人Ａの発表論文（乙第４号
証訳文７頁１４～１６行）を参照すれば，控訴人らが「ダミー原子」は水素結合性
領域に一つだけ設定されるものであると考えていたことが明らかである，と主張す
る。しかし，本件明細書の記載が本件特許発明の最良実施例についての記載にすぎ
ないことは上記のとおりである。また，本件特許出願の明細書でもなく，出願経過
の書類でもない，控訴人Ａの発表論文を，本件特許発明の技術的範囲の解釈の資料
とすることも相当ではない。被控訴人の上記主張は採用することができない。
        (c) 被控訴人は，本件特許発明においては，各水素結合性領域ごとにダミ
ー原子を一つとしたために，特許請求の範囲に記載された三つの工程の後に，エネ
ルギー極小化等の工程が必要となり，ＡＭＢＥＲ４．０という市販の別のソフトウ
エアを使用して，エネルギーが一定値以上である配座を排除することにより，真の
解を得ている，これに対し，ロ号方法では，一つの領域に数十の生体高分子側相互
作用点をあらかじめ設定することにより，エネルギー極小化の工程等を大幅に削減
することができたのである，と主張する。
        　　しかし，被控訴人の上記主張は，本件特許発明の「ダミー原子」が，
生体高分子中の各水素結合性領域に１個だけ配置されると限定して解釈することを
前提としたものであり，そのように解釈することができないことは上記のとおりで
ある以上，本件において意味のないものという以外にない。
        　　被控訴人は，ロ号方法では，一つの領域に数十の生体高分子側相互作
用点をあらかじめ設定することにより，正確にかつ厳密な推定をすることができ
る，とも主張する。しかし，これまた，本件特許発明の「ダミー原子」が，生体高
分子中の各水素結合性領域に１個だけ配置されると限定して解釈することを前提に
するものであり，本件において意味を持たないことが明らかである。のみならず，
本件特許発明の最良実施例のように，水素結合性領域にダミー原子を一つ設定した
ものにおいても，ダミー原子の組合せとリガンド分子の水素結合性ヘテロ原子の組
合せのそれぞれにより生じる各図形の間に略合同の関係が認められるか否かを判断
するときの誤差の許容値の設定を適宜調整することにより，適切な配置，配座とな
り得るリガンド分子を漏らさず補足することが可能なことは明らかである。本件特
許発明の最良実施例において，数十の生体高分子側相互作用点を設定するロ号方法
と，その精度において有意な差異が生じないようにすることは，単なる設計的事項
にすぎないものというべきである。
        　　本件特許発明は，前記のとおり，生体高分子の水素結合性領域におい
て安定して結合するリガンド分子を探索するために，その水素結合等に注目し，生



体高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手となり得るヘテロ原子の位置に設
定したダミー原子の間の距離と，リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子の間の距
離を比較するのと同時に，リガンド分子の活性配座を推定することに，その発明と
しての中核的な技術思想があるのであり，ダミー原子自体は，必須のものではある
ものの，その個数は，本件特許発明の上記技術思想と直接には関係しないのであ
る。
        (d) 被控訴人は，そのほか，ロ号方法では，ベクトル・テストを実施する
ために，数十の生体高分子側相互作用点を設定することが必須となる，と主張す
る。しかし，ロ号方法においてベクトル・テストを実施することは，本件特許発明
との対比において単なる付加にすぎない，と解すべきことは後記のとおりであり，
このことが「ダミー原子」の解釈に影響を与えることはない。
        　　被控訴人は，ダミー原子の数を増加させると，計算時間が膨大なもの
となり，実用的ではない，とも主張する。しかし，本件特許発明の最良実施例につ
いて，水素結合性領域におけるダミー原子の数を１個から複数個に変えた場合を仮
定してみても，計算時間が膨大なものとなり，実用的なものではなくなることを認
め得る証拠はない（現に，ロ号方法においても，ロ号物件目録３（１）（ⅴⅰⅰ）
において，ベース・フラグメントの生体高分子に対する配置を，その類似性により
グループ分けし，各グループごとに，そのグループを代表する配置のものに絞って
いるのである。）。
        (e) 以上からすれば，本件特許発明の「ダミー原子」には，生体高分子の
水素結合性領域の中心に１個だけ配置されたものも，複数の個数配置されたものも
含まれるというべきであり，これを１個のものに限定すべきであるとする被控訴人
の主張は採用することができない。
      (ｲ) 「リガンド分子」について
      　　被控訴人は，本件特許発明の構成要件Ａ，Ｂ及びＣにいう「リガンド分
子」とは，いずれも「リガンド分子」全体のことである，と解釈すべきである，と
主張する。
          しかし，本件特許発明の構成要件Ａの「ダミー原子とリガンド分子中の
水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅する」を充足するには，「リ
ガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対応づけ」を網羅すれば足りるのである
から，上記要件は，リガンド分子中の水素結合性部分についてのみ規定しているも
のであり，リガンド分子中の非水素結合性部分については何も規定していない，と
いうべきである。したがって，構成要件Ａの第１工程において，リガンド分子全体
が接続されたものが必ず必要であるとまでいうことはできない。
        　本件特許発明の構成要件Ｂの「前記のダミー原子間の距離と前記の（リ
ガンド分子の）水素結合性ヘテロ原子間の距離比較することにより，生体高分子－
リガンド分子間の水素結合様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に
推定する第２工程」におけるリガンド分子についても，ここで問題となるのは，そ
の水素結合性ヘテロ原子間の距離と「生体高分子－リガンド分子間の水素結合様式
及びリガンド分子の水素結合性部分の配座」であり，この第２工程の段階において
も，規定されているのはリガンド分子の水素結合性部分についてのみであり，リガ
ンド分子の非水素結合性部分については何も規定していないということができる。
したがって，この段階でも，リガンド分子全体が接続されていることが必ず必要で
あるとまでいうことはできない。本件特許発明の最良実施例においても，リガンド
分子を水素結合性部分と非水素結合性部分に分離して（Ｓ１５，ただし，この「分
離」とは，水素結合性部分にのみ注目し，非水素結合性部分については，考慮しな
くてよいと意味であり，非水素結合性部分を切り離すという意味ではないことは，
前記のとおりである。），その後，水素結合性部分のみについて，配
座を順次発生させ，水素結合性ヘテロ原子の原子間距離を算出し，「生体高分子－
リガンド分子間の水素結合様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に
推定する」（構成要件Ｂ）ことは，上記のとおりである。
        　本件特許発明の構成要件Ｃは，「リガンド分子の全原子の座標を生体高
分子の座標系に置き換える」ものであるから，この第３工程の最終段階について
は，リガンド分子全体が接続されていることが必ず必要となることが明らかであ
る。
    (4) ロ号方法の概要と本件特許発明との対比
    　　ロ号物件目録中の争いがない部分及び弁論の全趣旨によれば，ロ号方法
は，次のとおりのものである。



      (ｱ) 構成要件Ａに対応するロ号方法の工程
        (a) ベース・フラグメントの選択
        　　ロ号物件では，まず初めに，リガンド分子全体を，ベース・フラグメ
ントとその他の複数のフラグメントに分割する。ベース・フラグメントの分割に当
たっては，水素結合・塩橋・疎水相互作用等の相互作用を考慮する。水素結合・塩
橋のウエイトを疎水性相互作用の１００倍以上とすることにより，水素結合・塩橋
に関与する原子をより多く含む部分が優先的にベース・フラグメントとして選ばれ
る（ロ号物件目録２）。
        (b) ベース・フラグメントの配置
          　生体高分子中の相互作用可能な各原子につき，数十の点により近似的
に表現される相互作用面を設定する。ここでいう相互作用面とは，相互作用の相手
となる原子が存在することの可能な領域を経験的に推定したもので，生体高分子中
の相互作用可能な原子からの距離と角度の条件により定義される球面・錐面・部分
錐面等の様々なタイプからなる。相互作用面には，水素結合・塩橋・疎水性相互作
用の種類がある（同３(1)(ⅰ)）。
        (c) 生体高分子中の相互作用可能な原子につきそれぞれ設定される相互作
用面を構成する前記各数十の点（単に「生体高分子側相互作用点」ともいう。）す
べてを含むすべての２点の組合せの表が作成される。この表は，すべての２点の距
離を計算してその計算値によって整理された表（ハッシュ表）である。この表を利
用することにより，特定の原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せをす
べて直接選び出すことが可能になる（同３（１）（ⅰⅰⅰ））。
        (d) ベース・フラグメント中の相互作用可能な全原子を選択し，ベース・
フラグメントの可能な配座を列挙する（同３（１）（ⅰⅰⅰの２））。
        　　（この点については争いがある。被控訴人は，この記載は削除すべき
である，仮に，複数の配座のベースフラグメントを列挙する旨をロ号物件目録に記
載する必要があれば，「ベース・フラグメントの配置」の工程ではなく，それに先
立つ「ベース・フラグメントの選択」の工程に，「３０個以下の配座を持つ４個ま
でのベースフラグメントのセットが選択される。」旨を追加すべきである，と主張
する（原判決６頁９行～１３行）。しかし，ロ号物件目録３（１）（ⅳ）（争いが
ない部分である。）記載のとおり，ロ号方法においては，「選択された各ベース・
フラグメントの各配座，及び,ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子
の各組合せについて，前記組合せ表（ハッシュ表）を利用して等しい原子間距離を
持つ生体高分子側相互作用点の組合せを探索する」のであるから，「等しい原子間
距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せを探索する」前に，「選択された各ベ
ース・フラグメントの各配座，及び,ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つ
の原子の各組合せ」を網羅していることは明らかである。被控訴人の上記の指摘
も，配座の個数とベース・フラグメントの個数の最大値を明記すべき
であるとの主張であり，同目録３（１）（ⅰⅰⅰの２）の記載内容自体を争うもの
ではない，と解することができる。そして，配座の個数の最大値の設定等は，本件
特許発明との対比において必要な事項と解することもできないから，これを目録中
に記載する必要はない。そうである以上，本件においては，控訴人らの主張のとお
り，上記のようにロ号方法を認定するのが相当である。）
      (ｲ) 構成要件Ａとロ号方法との対比
        (a) ロ号方法は，生体高分子中の相互作用可能な各原子につき，数十の生
体高分子側相互作用点により近似的に表現される相互作用面を設定するものであ
り，この相互作用の主要なものは，水素結合であるから，ロ号方法の相互作用面上
の数十の生体高分子側相互作用点は，構成要件Ａの「生体高分子中の水素結合性官
能基の水素結合の相手となり得るヘテロ原子の位置に設定したダミー原子」に相当
する。
        (b) ロ号方法では，生体高分子側相互作用点のすべてを含むすべての２点
の距離を計算してその計算値によって整理されたハッシュ表が作成され，この表に
より，特定の原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せをすべて選び出す
ことが可能になる。ロ号方法では，ベース・フラグメント中の相互作用可能な全原
子を選択し，ベース・フラグメントの可能な配座を列挙する（なお，配座の数の最
大値を３０個以下とすることは前記のとおりである。）。ロ号方法では，これによ
り，後述のとおり，ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合
せについて，これと等しい原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せを探
索することが行われるのであるから，その探索の前に，生体高分子相互作用点とベ



ース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せを網羅しているもの
ということができる。したがって，ロ号方法は，「ダミー原子とリガンド分子中の
水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅することにより，生体高分子
－リガンド分子間の水素結合様式を網羅する第１工程」との構成を具備しているも
のと認められる。
        (c) 被控訴人は，本件特許発明の「ダミー原子」は，生体高分子中の各水
素結合性官能基の各水素結合可能領域につき１個ずつ設定されるものであるから，
ロ号方法の数十の生体高分子側相互作用点は「ダミー原子」には該当しない，と主
張する。しかし，本件特許発明の「ダミー原子」についての同主張を採用し得ない
ことは前記のとおりである。ロ号方法における数十の生体高分子側相互作用点は，
正に「生体高分子中の水素結合性官能基の水素結合の相手となり得るヘテロ原子の
位置に設定した」ものであり，これを「ダミー原子」ではないとする理由はない。
この点と関連して，数十の生体高分子側相互作用点をダミー原子とすることによ
り，その後の計算がどの程度繁雑となり，全体の探索時間にどのような影響を与え
るのか，あるいは，「ダミー原子」を１個とする本件特許発明の最良実施例のもの
と比べ，これを数十とするロ号方法が探索の精度において優れているのか等につい
て，当事者双方が種々の議論を試みている。しかし，これらの議論は，ロ号方法の
ものを本件特許発明の最良実施例と比較した議論にすぎないものであり，ロ号方法
が本件特許発明の技術的範囲に属するかどうかについて，直ちに影響を
与えるべきものではないこと，及び，本件特許発明の最良実施例のものと比べて
も，顕著な作用効果の差異等を認めることができないことは，前記のとおりであ
る。
        (d) 被控訴人は，本件特許発明にいう「リガンド分子」は，リガンド分子
全体を意味するものと解釈すべきである，と主張する。しかし，本件特許発明の第
１工程及び第２工程において，リガンド分子について規定しているのは，その水素
結合性部分のみについてであり，これらの工程においては，リガンド分子の非水素
結合性部分については規定しておらず，リガンド分子全体が接続されていることが
必ず必要であるとまでいうことができないことは，上記のとおりである。ロ号方法
においては，リガンド分子全体を，ベース・フラグメントとその他の複数のフラグ
メントに分割すること，ベース・フラグメントの分割に当たっては，水素結合・塩
橋のウエイトを疎水性相互作用の１００倍以上とすることにより，水素結合等に関
与する原子をより多く含む部分が優先的にベース・フラグメントとして選ばれるこ
とは，上記のとおりである。したがって，この水素結合等に関与する原子を多く含
むベース・フラグメントの相互作用可能な原子は，構成要件Ａの「リガンド分子中
の水素結合性ヘテロ原子」に相当するものであるということができる。
        (e) 被控訴人は，本件特許発明は，「生体高分子－リガンド分子間相互作
用」のうち，水素結合のみを考慮することを特徴とする，と主張する。しかし，本
件特許発明は，生体高分子とリガンド分子との水素結合を考慮するものであればよ
く，ロ号方法においても，上記のとおり，ベース・フラグメントを選択するに当た
って，水素結合・塩橋に関与する原子を，疎水性相互作用に関与する原子の１００
倍以上のウエイトをもって，優先的に選択し，生体高分子とベース・フラグメント
との水素結合を考慮するものであるから，水素結合以外に，疎水性相互作用をも考
慮するものであるとしても，これは，水素結合に着目した本件特許発明の方法に，
疎水性相互作用を利用した方法も付加するにすぎないものであるというべきであ
る。したがって，ロ号方法が疎水性相互作用をも利用しているからといって，その
ことを理由に本件特許発明の技術的範囲に属しないと解することはできない。
        　　被控訴人は，乙第１１号証の図８を指摘して，疎水性相互作用の重要
性を強調する。しかし，ロ号方法においては，上記のとおり，ベース・フラグメン
トを選択するに当たって，水素結合に関与する原子を，疎水性相互作用に関与する
原子の１００倍以上のウエイトをもって，優先的に選択しているのである。ロ号方
法における疎水相互作用の重要性を強調する被控訴人の主張は採用し得ない。
      (ｳ) 構成要件Ｂに対応するロ号方法の工程
        (a) ロ号方法においては，選択された各ベース・フラグメントの各配座，
及び,ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せについて，ハ
ッシュ表を利用して，等しい原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せを
探索する。
        (b) 上記工程により取り出された三つの生体高分子側相互作用点につい
て，いわゆるベクトル・テストが行われる。ベクトル・テストでは，ベース・フラ



グメント中の相互作用可能な原子が生体高分子側相互作用点上に位置するだけでな
く，生体高分子中の相互作用可能な原子がベース・フラグメント中の相互作用可能
な原子につき設定される相互作用面上に位置することを確認する。
        (c) 上記の工程で得られたベース・フラグメントの生体高分子に対する配
置を，その類似性によりグループ分けし，各グループごとに，すべての配置につい
ての情報を総合して，そのグループを代表する配置を得る。
      (ｴ) 構成要件Ｂとロ号方法との対比
        (a) ロ号方法では，上記のとおり，選択された各ベース・フラグメントの
各配座，及び,ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せにつ
いて，ハッシュ表等を利用して，これと等しい原子間距離を持つ生体高分子側相互
作用点の組合せを探索するものであるから，構成要件Ｂの「前記のダミー原子間の
距離と前記の水素結合性ヘテロ原子間の距離を比較することにより，生体高分子－
リガンド分子間の水素結合様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に
推定する第２工程」との構成を具備するものと認められる。
        (b) 被控訴人は，本件特許発明では，「ダミー原子間の距離と水素結合性
ヘテロ原子間の距離とを比較する」（第２工程）ことのみによって，リガンド分子
中の生体高分子への配置を推定することとし，他の要素の考慮を排除するものであ
る，と主張する。確かに，ロ号方法では，上記のとおり，ベクトル・テストを行っ
ている。しかし，同方法が，選択された各ベース・フラグメントの各配座，及び,ベ
ース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せについて，ハッシュ
表も利用して，これと等しい原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せを
探索しているものである以上，その後に，ベクトル・テストを行っているとして
も，これは，本件特許発明の方法にベクトル・テストを付加したにすぎないものと
解するのが相当である。上記ベクトル・テストの付加により，ロ号方法が本件特許
発明の利用発明として別の特許の対象となることがあり得るとしても，このような
付加によってロ号方法が本件特許発明の技術的範囲に属しなくなる，と解すべき理
由はないのである。
        (c) 被控訴人は，本件特許発明では「生体高分子－リガンド分子間の水素
結合様式」（配置）と「リガンド分子の水素結合性部分の配座」とが「同時に推
定」されるのに対し，ロ号方法では，配座は距離の比較の前に選択される，と主張
する。
        　　本件特許発明の構成要件Ｂは，「生体高分子－リガンド分子間の水素
結合様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に推定する」ものであ
る。
        　　ロ号方法においても，選択された各ベース・フラグメントの各配座，
及び,ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せについて，ハ
ッシュ表等を利用して，これと等しい原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の
組合せが探索されるのであるから，ベース・フラグメントについて，生体高分子の
相互作用点の距離と等しい原子間距離を持つものが探索され，その後ベクトル・テ
ストも経て，真の解が得られたと判断された時点において，当該ベース・フラグメ
ントの配置と配座が同時に推定されているのである。ロ号方法において，MIMUMBA　
Libraryというデータベースに基づいて，ベース・フラグメントの配座が選択され，
その後に，ハッシュ表等も用いて両者の距離の比較がなされるとしても，両者が等
しい原子間距離を持つと判断され，ベクトル・テストを経た時点において，それに
対応するベース・フラグメントの配置と配座が同時に推定されていることに変わり
はない。MIMUMBA　Libraryによるベース・フラグメントの配座の選択は，距離の比
較の前になされるものであり，本件特許発明の最良実施例でいう，リガンド分子の
配座の入力（Ｓ１１）に相当するものであり，構成要件Ｂの「配座を・・・推定す
る」こととは異なるものである。
        (d) 被控訴人は，本件特許発明は，構成要件Ａで，生体高分子中の水素結
合性領域におけるダミー原子と，リガンド分子中の水素結合性ヘテロ原子との対応
付けを組合せ的に網羅し，その後に，構成要件Ｂで，ダミー原子間の距離と水素結
合性ヘテロ原子間の距離との比較を行うことが必須要件とされている，これに対
し，ロ号方法では，あらかじめ生体高分子側相互作用点２点間の距離計算を行いハ
ッシュ表を作成するため，組合せのＤＯループをセットする前に，距離の比較を開
始しているのであり，このようにして距離の比較をする前に組合せを網羅すること
はしていないし，組合せを網羅した後に距離の比較を行うという工程も採用してい
ない，と主張する。



        　　しかし，ロ号方法では，生体高分子側相互作用点のすべてを含む２点
間距離を整理したハッシュ表を作成して，また，ベース・フラグメント中の相互作
用可能な全原子を選択し，ベース・フラグメントの可能な配座を列挙し，その後，
生体高分子側相互作用点の距離の組合せと等しいものが，選択された各ベース・フ
ラグメントの各配座，及び，ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子
の各組合せにあるかどうかを，ハッシュ表も利用して，探索するものであるから，
本件特許発明の「ダミー原子」に相当する生体高分子側相互作用点の組合せと，リ
ガンド分子の「水素結合性ヘテロ原子」に相当する，ベース・フラグメントの相互
作用可能な全原子との組合せを網羅して（第１工程），その後に各組合せごとに
「ダミー原子」間の距離と水素結合性ヘテロ原子間の距離とを比較する」（第２工
程）ものであるということができる。すなわち，ロ号方法では，生体高分子側相互
作用点間の距離の組合せと等しい原子間距離の組合せを持つベース・フラグメント
の相互作用可能な原子の組合せを，距離を比較して探索するものである以上，その
前に各組合せを対応付けして網羅し，その後，対比するという作業がなされている
ことは当然だからである（もっとも，本件特許発明の最良実施例においては，前記
のとおり，ダミー原子とリガンド分子の水素結合性ヘテロ原子の可能な組合せをす
べて選択した（Ｓ１２）後に，各ダミー原子間の距離を算出し（Ｓ１４），リガン
ド分子の水素結合性ヘテロ原子の原子間距離を算出しており（Ｓ１８），ロ号方法
のハッシュ表の作成時期はこの点で本件特許発明の最良実施例とは異なるものであ
る。しかし，本件特許発明の構成要件Ａ及び構成要件Ｂにおいては，「・・・ダミ
ー原子とリガンド分子の水素結合性ヘテロ原子との対応づけを組合せ的に網羅す
る・・・第１工程」と「前記のダミー原子間の距離と前記の水素結合性ヘテロ原子
間の距離を比較することにより，生体高分子－リガンド分子の水素結合様式及びリ
ガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に推定する第２工程」とが要件として規
定されているのであり，前記各距離の算出を，第１工程の「組合せ的に網羅する」
の前に行うか，後に行うかについては，特に規定していない，と解すべきであ
る。）。ロ号方法におけるハッシュ表は，生体高分子側相互作用点のすべての２点
の組合せを網羅して，各２点間の距離を計算して整理した表にすぎず，ハッシュ表
を作成するだけで，生体高分子側の二つの相互作用点の間の距離と，リガンド分子
側のベース・フラグメントの二つの相互作用可能な原子の間の距離との比較を行っ
ているということはできないのである。
        (e) 被控訴人は，構成要件Ｂの「リガンド分子」についても，リガンド分
子全体と解すべきであると主張する。しかし，構成要件Ｂの「リガンド分子」につ
いても，構成要件Ａの「リガンド分子」について述べたのと同じ理由により，「リ
ガンド分子」の水素結合性部分についてのみ規定しているものと解すべきである。
      (ｵ) 構成要件Ｃに対応するロ号方法の工程
        (a) ロ号方法においては，前記工程により取り出された三つの生体高分子
側相互作用点と，ベース・フラグメント中の水素結合等の相互作用可能な三つの原
子の対応関係に基づいて，ベース・フラグメントを生体高分子の結合ポケットには
め込み，ベース・フラグメントの生体高分子の座標系への変換を行う。上記の変換
は，対応付けされた生体高分子側相互作用点とベース・フラグメント中の相互作用
可能な原子の各々が最も近づくように最小二乗法計算によって行う（同３（１）
（ⅴⅰⅰⅰ））。
        (b) ベース・フラグメントと他のフラグメントとの間がどのようにつなが
るか（つなぐ順番と各フラグメント間の距離及び角度）は，元のリガンド分子の構
造における値がそのままデータとして保持されて用いられる（同上）。
        (c) ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の別の組合せ，
又は選択された別のベース・フラグメント若しくは別の配座がある場合には，上記
手順を繰り返す（同３（１）(ⅰｘ)）。　
        (d) 他のフラグメントの接続
          ①　以上の工程で取り出されたベース・フラグメントの配置に対し，残
りの複数のフラグメントから，元のリガンド構造中でベース・フラグメントの隣に
あるものを一つ選び，経験的に低いエネルギー値をとる構造から抽出した「環構
造」や「回転可能角の組」が入っているデータベースを使用して，ベース・フラグ
メントと当該フラグメントの間の距離と角度は元のリガンド分子の構造中での値の
とおりに保ちながら，生体高分子との相互作用（水素結合，疎水相互作用，又は塩
橋）を考慮しながらはめ込んでいく。このときに変化させ得る自由度は，はめ込み
をされる部分とはめ込む隣のフラグメントとの結合についてのねじれ回転角だけで



ある（同４（１））。
          ②　上記①の工程でのはめ込みの際に，ベース・フラグメントにはめ込
まれるフラグメントの生体高分子の座標系への変換を行う（同４（２））。
          ③　上記①の工程で得られたベース・フラグメントとフラグメントの配
置を，配置の類似性によりグループ分けし，各グループごとに，すべての配置につ
いての情報を総合して，そのグループを代表する配置を得る（同４（３））。
          ④　上記③の工程で得られたベース・フラグメントと他のフラグメント
の各配置に対し，元のリガンド構造中で隣にあるフラグメントの一つを残りのフラ
グメントから選び，上記①ないし③と同様の工程を行うことを繰り返す（同４
（４））。
      (ｶ) 構成要件Ｃとロ号方法との対比
        (a) ロ号方法では，上記のとおり，生体高分子側相互作用点の距離の組合
せと等しいものが，選択された各ベース・フラグメントの各配座，及び，ベース・
フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せにあるかどうかを，ハッシ
ュ表も利用して，探索した後に，同ベース・フラグメントの生体高分子の座標系へ
の変換を行い，その後，残りの複数のフラグメントから，元のリガンド分子の構造
中でベース・フラグメントの隣にあったものを一つ選び，経験的に低いエネルギー
値をとる構造から抽出した「環構造」や「回転可能角の組」が入っているデータベ
ースを使用して，ベース・フラグメントと当該フラグメントとの間の距離と角度は
元のリガンド分子の構造中での値のとおりに保ちながら，生体高分子との相互作用
（水素結合，疎水相互作用，又は塩橋）を考慮しながらはめ込んでいき，そのはめ
込みの際に，ベース・フラグメントにはめ込まれるフラグメントの生体高分子の座
標系への変換を行うものであるから，結果としてリガンド分子全体の座標変換を行
うものであり，構成要件Ｃの「第２工程で得られた水素結合様式と配座毎に，リガ
ンド分子中の水素結合性ヘテロ原子とダミー原子との対応関係に基づいてリガンド
分子の全原子の座標を生体高分子の座標系に置き換えることにより生体高分子－リ
ガンド分子の複合体構造を得る第３工程」との構成を備えるものである。
        (b) ロ号方法においては，前記のとおり，三つの生体高分子側相互作用点
とベース・フラグメントの相互作用可能な三つの原子の対応関係に基づいて，ベー
ス・フラグメントを生体高分子の座標系に変換するものである。もっとも，この座
標系変換は，フラグメント単位で行われているものである。しかし，本件特許発明
の構成要件Ｃは，上記のとおり規定しているだけであり，第２工程で得られた水素
結合様式と配座ごとに，リガンド分子の全原子の座標を生体高分子の座標に置き換
えればよいのであるから，①リガンド分子の水素結合性部分と非水素結合性部分と
を分離しないままで，水素結合性部分にのみ着目して第１及び第２工程を実施した
後に，非水素結合性部分も含めてリガンド分子の全原子の座標を置き換え，その
後，非水素結合性部分について最適の配座を選択していくとの最良実施例の方法が
構成要件Ｃを充足することは当然として，それだけでなく，②リガンド分子の水素
結合等の相互作用可能な部分のみを当初から分離して，これについて第１及び第２
工程を実施した後に，これを生体高分子の座標系に置き換え，その後，リガンド分
子の水素結合性部分に隣接する非水素結合性部分について，これを水素結合性部分
に接続し，生体高分子の座標系に置き換え，その後，隣接する非水素結合性部分に
同様のステップを繰り返した後に，最終的にリガンド分子の全原子の座標を生体高
分子の座標系に置き換えるとの方法も，構成要件Ｃを充足するものというべきであ
る。
      (ｷ) 構成要件Ｄとロ号方法との対比
        　ロ号方法が構成要件Ｄの「を含む生体高分子－リガンド分子の安定複合
体の構造を探索する方法」であることは，上に述べたところから明らかである。
      (ｸ) 以上のとおりであるから，ロ号方法は，本件特許発明の構成要件Ａない
しＤの構成をすべて具備するものであり，本件特許発明の技術的範囲に属する，と
いうべきである。
  ４　争点３（ロ号物件による間接侵害の成否）について
    (1) ロ号物件は，「ＳＹＢＹＬ」と称する分子モデリングシステム・ソフトウ
エアを記録した媒体であり，ＦｌｅｘＸ（ロ号方法を実施するためのソフトウエ
ア）以外のソフトウエアも収録されている（ロ号物件目録前文）。
      　ロ号物件の宣伝広告用パンフレットには，
      「ＳＹＢＹＬR／Ｂａｓｅは，分子設計に必要な様々なツールを含んでいま
す。



      ・構造構築，構造最適化，構造比較
      ・構造のグラフィックス表示，構造とデータの関連づけ
      ・注釈（文字や矢印）の表示，ハードコピー機能，印刷機能
      ・種々の力場の提供（適用分野：分子設計とグラフィックス表示）」
      とＳＹＢＹＬの機能が網羅的に記載され，その上で，ＦｌｅｘＸ等につい
て，「ＦｌｅｘＸＴＭとＣＳＣＯＲＥＴＭを共に用いてバーチャル（仮想的）・ハイ・
スループット・スクリーニングを行うことにより，合成やスクリーニング実験に用
いる化合物の順位付けを行うことができます。ＦｌｅｘＸは高速かつ柔軟に複数の
リガンドを活性部位にドッキングさせることができます。ＣＳｃｏｒｅは複数の種
類の評価関数を用いて，蛋白質に結合したリガンドの親和性を総合評価します。」
などの記載がある（乙第６号証）。
      　上記のように，ＳＹＢＹＬは，分子設計に必要な様々なツールを含んでい
るとはいえ，ＦｌｅｘＸが，分子設計において極めて重要な中心的な役割を果たし
ているものであることは，これまでに認定してきたことから優に認められ，Ｆｌｅ
ｘＸを使用せずに分子設計をすることがほとんど考え難いことであることは，上記
に認定したロ号方法の内容，機能から明らかである。
      　特許法１０１条２号の「その発明の実施にのみ使用する物」とは，その方
法の発明に使用する以外の用途を有しない物との意味であり，「その発明の実施に
のみ使用する物」との立証を覆すためには，その方法の発明に使用する以外の用途
が抽象的にあることをいうだけでは足りず，その用途が社会通念上経済的，商業的
ないしは実用的な用途であると認めるに足りるものであることを主張し立証するこ
とを要するというべきである。
      　しかし，ＳＹＢＹＬについては，上記のとおり，ＦｌｅｘＸ以外のソフト
ウエアを備えているとしても，ＳＹＢＹＬを分子設計以外の用途に使用することが
実際上は考えられず，分子設計における，ＦｌｅｘＸの上記のような重要性の下
で，ＦｌｅｘＸを使用しない用途が社会通念上経済的，商業的ないしは実用的な用
途であることを認めるに足りる証拠は，本件全証拠を検討しても見いだすことがで
きない。
      　以上からすれば，ロ号物件は，本件特許発明の技術的範囲に属するロ号方
法の使用にのみ用いるものである，ということができる。
    (2) 被控訴人は，ロ号方法が，疎水性リガンドについて，疎水性相互作用のみ
を考慮して実施されることがあり，このようなドッキング計算（水素結合を考慮し
ない用途）は実用的な用途である，と主張する。
    　　しかし，ロ号方法では，水素結合・塩橋があれば，そのウエイトを疎水相
互作用の１００倍以上とすることにより，水素結合・塩橋に関与する原子を含む部
分が優先的にベース・フラグメントとして選択されるものとされている（ロ号物件
目録２）。また，リガンド分子として採り上げられる生体内の生理活性分子や薬あ
るいは薬の候補分子についての特許情報を収録したデータベース（ＭＤＤＲ）によ
れば，これらのうち水素結合を１個以下しか含まない化合物は全体（９万５０００
個）のうち，０．７％しかなく，そのほとんどすべてのものが水素結合を２個以上
含むものである（弁論の全趣旨）。さらに，ＦｌｅｘＸを使用して，疎水性相互作
用のみを利用した安定複合体の探索ができるかどうかを確認し得る証拠はない。こ
れらの状況の下では，ＦｌｅｘＸ（ロ号方法）を使用する場合において，疎水性相
互作用のみを利用した安定複合体を探索するとの方法が，社会通念上，経済的，商
業的ないしは実用的な用途であるとまでいうことはできず，ＦｌｅｘＸ（ロ号方
法）は，相互作用として水素結合を含む安定複合体の探索方法にのみ使用されるも
のであるというべきである。
      　被控訴人は，控訴人らが主張するロ号物件目録３(ｉｖ)の「ベース・フラ
グメントには水素結合・塩橋に関与する原子をより多く含む部分が優先的に選ばれ
るので，三組のすべてが疎水性相互作用の性質をもつ場合は稀である。」との部分
を否認する。上に認定したところからすれば，ロ号方法は，「三組のすべてが疎水
性相互作用の性質をもつ場合は極めて稀である。」ものと認められる（控訴人ら
は，ロ号物件目録の上記部分について，当初，「極めて稀である」としていたの
を，当審の最終段階において「稀である。」と訂正した。しかし，上に認定したと
ころによれば，ロ号物件目録としては，「極めて稀である。」と記載するほうが，
その表現として適切であるので，ロ号物件目録の上記表現をそのように訂正す
る。）。
  ５　争点４（権利濫用の抗弁）について



    　被控訴人は，本件特許発明は，ＬＵＤＩと同一の発明である，そうでないと
しても，ＬＵＤＩから容易に想到し得る発明である，と主張する。しかし，本件特
許発明は，ＬＵＤＩと同一であるとも，ＬＵＤＩから容易に想到し得るものである
とも，いうことができない。
    (ｱ) 乙５文献には，ＬＵＤＩについて，次の記載がある。
      ①　その要約欄には，「低分子を蛋白質構造の溝（例えば酵素の活性部位）
に対し，酵素との間に水素結合が形成される疎水性ポケットが疎水性原子団で埋ま
るように配置する，新たなコンピュータプログラムを示す。本プログラムは３段階
で働く。始めに，水素結合を形成するか疎水性ポケットを埋めるのに適した空間中
の離散的な位置である，相互作用サイトを計算する。相互作用サイトは，ケンブリ
ッジ構造データベースを検索して得られた非結合接触の分布から導かれる。相互作
用部位の別の導き方は，規則の使用である。第２の段階では，分子フラグメントを
相互作用部位に対して適合する。現在我々は，この適合のために６００フラグメン
トのライブラリを用いている。現在のプログラムの最終段階は，幾つかの，あるい
は全ての適合されたフラグメントを，一つの分子につなぎ合わせることである。こ
れはブリッジフラグメントを用いて行われる。」（乙第５号証訳文１頁）と記載さ
れている。
      ②　全体的な説明として，用語を定義する「相互作用部位（interaction 
site）は，空間中の点であり，酵素には占有されず，阻害剤の官能基の原子が酵素
と好ましい相互作用をすることができる場所である。・・・Ｈ-供与性およびＨ-受
容性部位は酵素との水素結合の形成に適している。・・・分子フラグメン
ト(molecular fragment)は理想的な構造を有する低分子あるいは官能基である。現
行のプログラムで使用されている分子フラグメントの例は，ベンゼンや酢酸であ
る。・・・ブリッジ(bridge)は分子フラグメントに非常によく似ている。これもま
た理想的な構造を有する低分子である。ブリッジは分子フラグメント間に適合さ
れ，それらを一つの分子に併合させる。」（同３頁）との記載と，ＬＵＤＩ全体に
ついて述べる「本プログラムは３つのモジュール，BSITES,FRAGMT,BRIDGEから成
る。BSITESは潜在的な相互作用部位を発生する。FRAGMTは分子フラグメントを選択
し，それらを潜在的な相互作用部位に適合させる。BRIDGEはブリッジフラグメント
を選択し，分子フラグメントを１つの分子に融合させる。」（同４頁）との説明が
ある。
      ③　相互作用部位の計算について，「ＬＵＤＩでは，相互作用部位の発生に
３つの異なるアプローチを用いることができるようになっている：（１）規則に基
づく（以下を参照）；（２）ＣＳＤから導かれた統計的な水素結合の分布や非結合
接触パターンを利用；（３）プログラムＧＲＩＤ【５】の出力を利用」（同５頁）
との説明がある。
      ④　分子フラグメントの適合について，「次の段階は，前段階で発生した相
互作用部位への分子フラグメントの適合であり，以下のように行われる。距離を判
定基準として，分子フラグメントと適合するような適切なペア，３つ組，あるいは
４つ組を相互作用部位のリストから検索する。」（同９頁）及び「分子フラグメン
トは，本プログラムによってフラグメントライブラリから読み込まれる。・・・フ
ラグメントライブラリは，・・・低エネルギーの配座にある適切な分子を，注意深
く選択することで手作業で作成した。・・・全てのフラグメントは剛体として扱わ
れる。しかし，内部の柔軟性はライブラリ中に一つのフラグメントについて幾つか
の配座を含めておくことで扱える。柔軟な分子の一例はジペプチドで，この場合
は・・・複数の配座がライブラリに保存されている。・・・」（同１０頁）等の説
明がある。
      ⑤　フラグメントのブリッジングについて，「現在の本プログラムの最終段
階は，適合されたフラグメントの幾つか若しくは全てを，一つの分子に連結する作
業を含んでいる。これはブリッジライブラリ・・・に蓄積されているブリッジフラ
グメントによって行われる。」（同１１頁）との説明がある。
    (ｲ) 乙５文献の上記の記載から明らかなように，ＬＵＤＩは，プログラムに内
蔵したライブラリ中の数百の剛体の分子フラグメント（構造断片）をつなぎ合わせ
て，標的となるたんぱく質のポケットに水素結合等により結合し得る多様なリガン
ド分子の候補の構造を構築していく方法である。乙５文献のタイトルが，'A new 
method for de novo design of enzyme inhibitors'（「酵素阻害剤のde novo設計
（新たな設計）のための新たな方法」）となっていることからも分かるように，Ｌ
ＵＤＩは，ユーザーがリガンド分子を入力するのではなく，プログラムが結合ポケ



ットに適合する分子フラグメント（構造断片）を順次組み合わせて，新たな分子構
造を構築していく方法（構造自動構築法）であり，どんな構造のリガンド分子がプ
ログラムから出力されるかは，当初からは知ることができないものである。したが
って，ＬＵＤＩには，本件特許発明が第１工程から扱っている「リガンド分子」，
すなわち，生体高分子との安定複合体構造を探索するために，プログラムに入力さ
れる所与の「リガンド分子」という概念がない。このように本件特許発明にいう
「リガンド分子」に相当するものがないＬＵＤＩが，本件特許発明におけ
る「生体高分子－リガンド分子の安定複合体の構造を探索する方法」（構成要件
Ｄ）に該当することは，あり得ない。
    (ｳ) 乙５文献の上記の構成から明らかなように，ＬＵＤＩにおいては，たんぱ
く質のポケットに適合し得る分子フラグメントは剛体であり，「６００フラグメン
トのライブラリを用いて」ライブラリに入力されたままの配座でしか距離を比較し
ないのであるから，本件特許発明の構成要件Ｂの「リガンド分子の水素結合性部分
の配座を同時に推定する」という構成を欠いている。
      　ＬＵＤＩには，上記④のとおり，「内部の柔軟性は一つのフラグメントに
ついて幾つかの配座を含めておくことで扱える」との記載がある。しかし，分子フ
ラグメントを剛体として扱っていることは，上記④に記載されたとおりであり，Ｌ
ＵＤＩが行っているのは，入力した配座のままのフラグメントがどういう結合様式
で安定して結合ポケットに入り得るかを検討する剛体ドッキングである。このこと
は，乙５文献の著者自身が，本件特許出願の１年半後の１９９４年１０月に発表し
た論文に，「我々の検索では，分子ごとに単一の三次元配座を，プログラム・・・
により生成して用いた。ＦＣＤ中には，複数の回転可能な結合を持つために複数の
配座を取りえる構造が多数存在する。単一の配座を用いるということが現在のアプ
ローチの最大の制約であり，いくつかの重要なヒットを逃すことになるかもしれな
い。」（甲第３２号証同訳文）と記載して，ＬＵＤＩについて，単一の配座の分子
フラグメント（剛体のもの）を使用する制約があったことを認めていることからも
明らかである。ＬＵＤＩは，本件明細書が解決すべき問題として挙げている，「は
じめに与えた配座・・・でしかドッキング状態が検索できない」（本件公報６欄６
行～８行）という従来技術の問題点を解決できていなかったのである。
      　これに対し，本件特許発明の構成要件Ｂの「生体高分子－リガンド分子間
の水素結合様式及びリガンド分子の水素結合性部分の配座を同時に推定する第２工
程」とは，配座の自由度があるリガンド分子について，任意の１配座に対応した１
組の原子座標を入力するだけで，可能なすべての配座と結合様式で安定に結合ポケ
ットにはまり得る可能性を自動的に検討し，水素結合性様式と配座を同時に推定す
るものであり（より具体的には，リガンド分子の水素結合性部分の配座を変化させ
ながら，ダミー原子間の距離とリガンド分子の水素結合性ヘテロ原子間の距離を比
較することにより，可能な水素結合様式とともに可能な配座を選択するものであ
る），ＬＵＤＩがこの構成を備えていないことは明らかである。また，ＬＵＤＩの
開発者の上記論文中の上記記載（甲第３２号証）によれば，本件特許発明の出願時
において，ＬＵＤＩから本件特許発明に想到することが当業者にとって容易とはい
えなかったことも明らかというべきである。
  ６　以上のとおりであるから，控訴人の本訴請求は理由がある。そこで，控訴人
の本訴請求を棄却した原判決を取り消し，控訴人の本訴請求（主位的請求）を認容
することとし，第１，第２審における訴訟費用の負担につき民事訴訟法６７条，６
１条を，仮執行の宣言について同法２９７条，２５９条１項を適用して，主文のと
おり判決する。

  　　東京高等裁判所第６民事部

　　    裁判長裁判官　　山　　下　　和　　明
                  
                  
                    裁判官　　設　　樂　　隆　　一
                        
                        
        　　　　　　裁判官 髙　　瀬　　順　　久



                        ロ　号　物　件　目　録

　下記の工程を有する「ＦｌｅｘＸ」と称するモジュールが組み込まれた
「ＳＹＢＹＬ」と称する分子モデリングシステム・ソフトウェアを記録した媒体

　　　　　　　　　　　　　　　　記

  １　ロ号物件の工程の流れ
    　ロ号物件の工程は，大きく分けると，ベース・フラグメントの選択，配座の
自由度を含めたベース・フラグメントの生体高分子の結合ポケットへの配置，及
び，他のフラグメントの接続の３工程からなる。
    
  ２　ベース・フラグメントの選択
    　ロ号物件では，まず初めに，リガンド分子全体を，ベース・フラグメントと
その他の複数のフラグメントに分割する。ベース・フラグメントの分割に当たって
は，水素結合・塩橋・疎水相互作用等の相互作用を考慮する。水素結合・塩橋のウ
エイトを疎水性相互作用の１００倍以上とすることにより，水素結合・塩橋に関与
する原子をより多く含む部分が優先的にベース・フラグメントとして選ばれる。
    
  ３　ベース・フラグメントの配置
    （１）ロ号物件では，次いで，生体高分子－ベース・フラグメント間の結合様
式を網羅する。その工程は，次のとおりである。
    （ｉ）　まず，生体高分子中の相互作用可能な各原子につき，数十の点により
近似的に表現される相互作用面を設定する。ここでいう相互作用面とは，相互作用
の相手となる原子が存在可能な領域を経験的に推定したもので，生体高分子中の相
互作用可能原子からの距離と角度の条件により定義される球面・錐面・部分錐面等
の様々なタイプからなる。相互作用面には，水素結合・塩橋・疎水性相互作用の種
類がある。
    
    （ｉｉ）　―
    
    （ｉｉｉ）　次に，生体高分子中の相互作用可能な原子につきそれぞれ設定さ
れる相互作用面を構成する前記各数十の点（以下「生体高分子側相互作用点」とい
う。）すべてを含むすべての２点の組合せの表が作成される。この表は，すべての
２点の距離を計算してその計算値によって整理された表（以下「ハッシュ表」とい
う）である。この表を利用することにより，特定の原子間距離をもつ生体高分子側
相互作用点の組合せをすべて直接選び出すことが可能になる。
    
    (ⅰⅰⅰの２)　ベース・フラグメント中の相互作用可能な全原子を選択し，ベ
ース・フラグメントの可能な配座を列挙する。
    
    (ｉｖ) 　 選択された各ベース・フラグメントの各配座，及びベース・フラグ
メント中の相互作用可能な三つの原子の各組合せについて，前記組合せ表を利用し
て等しい原子間距離を持つ生体高分子側相互作用点の組合せを探索する（ただし，
この三つの原子から作られる三角形の２辺それぞれの長さと等しい原子間距離を持
つ生体高分子側相互作用点の辺をハッシュ表を利用して調べ，第３の辺は距離を計
算して比較する）。この際，対応付けされたベース・フラグメントの三つの原子と
三つの生体高分子側相互作用点のうち，三組のすべてが疎水性相互作用の性質をも
つ場合がある。　
    　ベース・フラグメントには水素結合・塩橋に関与する原子をより多く含む部
分が優先的に選ばれるので，三組のすべてが疎水性相互作用の性質をもつ場合は極
めて稀である。
    
    （ｖ）　―



    
    （ⅴⅰ）　上記工程により取り出された三つの生体高分子側相互作用点につい
て，いわゆるベクトル・テストが行われる。ベクトル・テストでは，ベース・フラ
グメント中の相互作用可能な原子が生体高分子側相互作用点上に位置するだけでな
く，生体高分子中の相互作用可能な原子がベース・フラグメント中の相互作用可能
原子につき設定される相互作用面上に位置することを確認する。
    
    （ｖｉⅰ）　上記の工程で得られたベース・フラグメントの生体高分子に対す
る配置を，その類似性によりグループ分けし，各グループ毎に，すべての配置につ
いての情報を総合して，そのグループを代表する配置を得る。
    
    （ｖｉｉｉ）　ベース・フラグメントの生体高分子の座標系への変換を行う。
上記工程により取り出された三つの生体高分子側相互作用点と，ベース・フラグメ
ント中の相互作用可能な三つの原子の対応関係に基づいて，ベース・フラグメント
を生体高分子の結合ポケットにはめ込む。上記の変換は，対応付けされた生体高分
子側相互作用点とベース・フラグメント中の相互作用可能な原子の各々が最も近づ
くように最小二乗法計算によって行う。
    　ベース・フラグメントと他のフラグメントの間がどのようにつながるか（つ
なぐ順番と各フラグメント間の距離及び角度）は，元のリガンド分子の構造におけ
る値がそのままデータとして保持されて用いられる。
    
    (ⅰｘ)　ベース・フラグメント中の相互作用可能な三つの原子の別の組合せ，
又は選択された別のベース・フラグメント若しくは別の配座がある場合には，（ｉ
ｖ）から(ｖｉｉｉ)の手順を繰り返す。
    
  ４　他のフラグメントの接続
    （１）　以上の工程で取り出されたベース・フラグメントの配置に対し，残り
の複数のフラグメントから，元のリガンド構造中でベース・フラグメントの隣にあ
るものを一つ選び，経験的に低いエネルギー値をとる構造から抽出した「環構造」
や「回転可能角の組」が入っているデータベースを使用して，ベース・フラグメン
トと当該フラグメントの間の距離と角度は元のリガンド分子の構造中での値のとお
りに保ちながら，生体高分子との相互作用（水素結合，疎水相互作用，又は塩橋）
を考慮しながらはめ込んでいく。このときに変化させうる自由度は，はめ込みをさ
れる部分とはめ込む隣のフラグメントとの結合についてのねじれ回転角だけであ
る。
    
    （２）　上記（１）の工程でのはめ込みの際に，ベース・フラグメントにはめ
込まれるフラグメントの生体高分子の座標系への変換を行う。
    
    （３）　上記（１）の工程で得られたベース・フラグメントとフラグメントの
配置を，配置の類似性によりグループ分けし，各グループ毎に，すべての配置につ
いての情報を総合して，そのグループを代表する配置を得る。
    
    （４）　上記（３）工程で得られたベース・フラグメントと他のフラグメント
の各配置に対し，元のリガンド構造中で隣にあるフラグメントの一つを残りのフラ
グメントから選び，上記（１）ないし（３）と同様の工程を行うことを繰り返す。
    
  ５　エネルギー値によるランク付け
    　上記４の工程により得られた最終的な生体高分子－リガンド分子間の結合様
式の各々についてエネルギー計算を行い，エネルギー値の低い方からランク付けし
て安定な複合体を検索する。
    　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　以　上
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