
[技術の概要] [技術の利用例] 

S-VAR：タンパク質1残基変異の影響を推定する 

既存の予測方法（PolyPhen2, SIFT, PROVEA
N, PANTHER）を組み合わせ、それらを統合し
た結果を回答します。すでに多くのユーザー
が利用しています。 
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S-VARは、タンパク質コード領域に見られる
変異が、タンパク質にどのような影響を与える
のかを推定します。 

http://p4d-info.nig.ac.jp/s-var/ 
 

アミノ酸配列と、変異を入力することで、その
変異の影響をさまざまな手法で自動推定し、
すべての結果を表示します。 
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