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Introduction : SHP1 et SHP2 sont deux protéines tyrosine phosphatases non réceptrices

intervenant dans la régulation de nombreuses voies de signalisation cellulaire. Tandis que SHP2
est exprimée de maniere ubiquitaire dans les cellules des mammiféres et agit principalement
comme un régulateur positif des voies de signalisation, SHP1 est, quant & elle, principalement
exprimée dans les cellules hématopoiétiques et est généralement considérée comme un
régulateur négatif de diverses cascades de signalisation. Leur dérégulation est associée a
plusieurs pathologies, notamment les maladies auto-immunes, les cancers et les
troubles inflammatoires.

Dans cette étude, nous avons réalisé des analyses in silico des polymorphismes nucleotidiques
simple ayant des conséquences structurelles et fonctionnelles sur SHP1 et SHP2

Matériels et méthodes : Nous avons utilisé plusieurs outils bio-informatiques pour la
prédiction des modifications post-traductionnelles, notamment GPS6.0, MusiteDeep, NETPhos
3-1, GPS-MSP, GPS-UBER, PRmePRed, Deep nitro, Icarps, GPS-YNO2 et GPS-SNO 1.0. Par
la suite, une modélisation moléculaire des protéines variées a été réalisée a I’aide de SWISS
MODEL, suivie d’une évaluation de la qualité structurale par ERRAT et PROCHECK, I’outil
Tm align a été utilisé pour 1’alignement, tandis que chiméra a servi a la visualisation interactive
et la superposition des structures obtenues.

Résultats : Nos résultats suggerent que certaines variations non synonymes (32 nsSNPs pour
SHP1 et 146 nsSNPs pour SHP2) pourraient potentiellement induire diverses modifications
post-traductionnelles, telles que la phosphorylation, la méthylation, I'ubiquitination, la
carbonylation, la S-nitrosylation et la Thyrosine nitration entrainant ainsi des altérations
structurales au niveau des protéines concerneées.

Conclusion : Notre étude in silico constitue une base préliminaire intéressante concernant
I’impact potentiel de certains SNPs sur la structure et la fonction des protéines SHP1 et SHP2.
Ces résultats pourraient servir de point de départ pour des études expérimentales visant a valider
les effets de ces variations et a mieux comprendre leur implication dans le développement de

maladies d’origine immunitaires.

Mots clés: SHP1, SHP2, SNPs, Modélisation moléculaire, Modifications post-
traductionnelles, in silico.
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Abstract

Introduction: SHP1 and SHP2 are two non-receptor protein tyrosine phosphatases involved
in the regulation of numerous cellular signaling pathways. While SHP2 is ubiquitously
expressed in mammalian cells and primarily acts as a positive regulator of signaling pathways,
SHP1 is mainly expressed in hematopoietic cells and is generally considered a negative
regulator of various signaling cascades. Their dysregulation has been associated with several
pathologies, including autoimmune diseases, cancers, and inflammatory disorders.

Materials and Methods: We used several bioinformatics tools for the prediction of post-
translational modifications, including GPS6.0, MusiteDeep, NETPhos 3-1, GPS-MSP, GPS-
UBER,PRmePRed,DeepNitro,Icarps,GPS-YNO2,andGPS-SNO1.0.Subsequently,molecular
modeling of the variant proteins was performed using SWISS-MODEL, followed by structural
quality evaluation using ERRAT and PROCHECK. The Tm-align tool was used for structural
alignment, while Chimera was used for interactive visualization of the obtained structures.

Results: Our results suggest that certain non-synonymous variations (32 nsSNPs for SHP1
and 146 nsSNPs for SHP2) could potentially induce various post-translational modifications,
such as phosphorylation, methylation, ubiquitination, and carbonylation, thereby leading to
structural alterations in the corresponding proteins.

Conclusion: Our in silico study provides an interesting preliminary basis in relation to the
potential impact of certain SNPs on the structure and function of SHP1 and SHP2 proteins.
These results could serve as a starting point for experimental studies aimed at validating the
effects of these variations and better understanding their involvement in the development of
immune-related diseases.

Keywords : SHP1, SHP2, SNPs, Molecular Modeling, Post-Translational Modifications, In

Silico
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Introduction

Introduction :

Src homology region 2 domain-containing phosphatase 1 (SHP1) également connue sous le
nom de PTP-1C (Tidow et al.,1999), est une tyrosine phosphatase non réceptrice codée par le
géne protein tyrosine phosphatase non-receptor type6 (PTPNG6), qui se localise sur le
chromosome humain 12p13 (Varone et al.,2020), et est principalement exprimé par les cellules
hématopoiétiques (Tidow et al., 1999). Dans le systeme immunitaire, SHP1 joue un réle
essentiel dans la régulation du développement et du fonctionnement des mastocytes et de
I’activation de nombreuses cascades de signalisation médiées par des récepteurs (Zhou et al.,
2010), telles que les voies Mitogen activated protein kinase (MAPK)/ Extracellular signal-
regulated kinase (ERK) et le facteur nucléaire kappa B (NF-kB) qui inhibent la production de
cytokines inflammatoires lors d'une infection bactérienne (Hao et al., 2020).

Des études récentes suggerent que SHP1 ralentit la prolifération cellulaire (WANG et al, 2006)
et que sa déficience chez les souris provoque une inflammation spontanée et une auto-immunité
(Zhou et al., 2010).

Src homology region 2 domain-containing phosphatase 2 (SHP2) codée par le géne protein
tyrosine phosphatase non-receptor type 11 (PTPN11) est une tyrosine phosphatase non-
récepteur qui s’exprime d’une fagon ubiquitaire dans presque toutes les cellules d’organisme.
SHP2 est une molécule de signalisation clé qui joue un réle crucial dans la régulation de divers
processus cellulaires, notamment la croissance cellulaire, la différenciation, le cycle mitotique
et la transformation oncogénique. Elle a un impact sur plusieurs voies de signalisation au cours
du processus (Li et al.,2023). SHP2 est associée au cancer du poumon, du foie, de l'estomac,
de larynx, de la leucémie, et du sein. De nombreuses affections y sont associées, telles que le
syndrome de Noonan, le syndrome de Léopard et la leucémie infantile, qui résultent de
mutations du gene PTPN11 (Zhang et al., n.d.).

Le polymorphisme dans l'expression des genes constitue la base génétique de la variation
humaine (al., 2012). En particulier, le polymorphisme mononucléotidique simple (SNP)
représente la forme la plus élémentaire de variations d'’ADN, se manifestant par des variations
dans une population donnée, telles que les réponses divergentes des individus a un méme
médicament. Un SNP peut modifier les acides aminés codés, influencant ainsi la susceptibilité
a la maladie (non synonyme), et potentiellement avoir un impact sur la régulation de
I'expression génétique sans modifier directement la séquence protéique (Shastry, 2009).

Dans la recherche clinique et le développement de nouveaux médicaments, SNP est une cible
importante pour les chercheurs afin de pouvoir différencier les SNP fonctionnellement neutres
et les SNP non synonymes significatifs qui ont un impact sur la structure et la fonction des
protéines, afin qu'ils puissent donner la priorité aux premiers pour des études plus approfondies
visant a identifier de nouvelles cibles thérapeutiques (Mah et al., 2011).
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avoir un impact sur la régulation de I'expression génétique sans modifier directement la
séquence protéique (Shastry, 2009).

Dans la recherche clinique et le développement de nouveaux médicaments, SNP est une cible
importante pour les chercheurs afin de pouvoir différencier les SNP fonctionnellement neutres
et les SNP non synonymes significatifs qui ont un impact sur la structure et la fonction des
proteines, afin qu'ils puissent donner la priorité aux premiers pour des études plus approfondies
visant a identifier de nouvelles cibles thérapeutiques (Mah et al., 2011).

A l'aide d'approches in silico, nous analyserons I'impact des SNP sur la structure et la fonction
des protéines SHP1 et SHP2 afin de déterminer leur association avec des maladies immunitaires
telles que le cancer et les maladies auto-immunes. Notre étude cherchera également a identifier
des approches thérapeutiques pour la détection et le traitement de ces maladies.
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1. Chapitre 1 : Revue de littérature :
1.1. Protéines tyrosine phosphatases :

1.1.1. Généralités :

Les protéines tyrosine phosphatases (PTP) constituent une grande famille d'enzymes qui
peuvent exercer des effets a la fois positifs et négatifs sur les voies de signalisation cellulaire.
Elles jouent un rdle prépondérant dans la régulation des niveaux de phosphorylation
intracellulaire en aval de nombreux récepteurs, notamment les récepteurs tyrosine kinases et les
récepteurs couplés aux protéines G (Hardy et al., 2012) ; les PTP sont également impliquées
dans la régulation de la prolifération et de la différenciation cellulaires chez les animaux, le
développement, la régulation des voies Mitogen activated protein kinase (MAPK) et
hormonales (Bheri et al., 2021).

[ Intracellular PTPs] [ Receptor-like PTPs ]

[ ]

A
MKP-3 VHR cde25 PTEN
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Figure 1.1. Représente différents types de protéines tyrosine phosphatases (PTPs) classées en
deux grandes familles :

eIntracellular PTPs (intracellulaires)
*Receptor-like PTPs (de type récepteur)
ainsi que quelques autres PTPs comme MKP-3, VHR, cdc25 et PTEN (Zhang et al., 2002).
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En fait, le dysfonctionnement d'activité des PTP entraine une progression de nombreuses
maladies telles que le cancer, les troubles auto-immuns et métaboliques, les maladies
infectieuses et neurodégénératives. Ensuite, un examen plus approfondi des PTP est essentiel a
la création et au Développement d'interventions thérapeutiques plus efficaces (Frankson et al.,
2017).
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1.1.2. Src homology phosphatase 1 (SHP1) :

1.1.2.1. Généralités :

SHP1 est une tyrosine phosphatase non réceptrice (Liu et al., 2022), qui est fortement exprimée
dans le cytoplasme des cellules hématopoiétiques et dans le noyau des cellules non
hématopoiétiques, y compris les cellules épithéliales (Simoneau, 2009).

1.1.2.2. La localisation du géne (PTPNG) :

Le gene PTPNG6 se localise dans le chromosome humain 12p13.31 (Figure 1.2. NCBI geéne
viewer). Il se compose de 17 exons couvrant 17 kb d'ADN (Banville et al., 1995) avec deux
promoteurs situés dans les exons 1 et 2 qui sont principalement actifs dans les cellules épithéliales
et hématopoiétiques (Lim et al., 2023).

Assembly: I GRCh38.p14 (GCF_000001405.40) Vl . I Chr 12 (NC_000012.12) Vl

{{ NC_000012.12: 6,945,103 - 6,962,790
pl333 pl332 [p1331 pl32 pl23 pl22 pl21 pll23 pll22 plll g2 qi311 ql3.12 ql3.13 ql32 gl33 ql41 gl42 ql5 q2l1 q212 q2131 q2132 q2133 q22 q23.1 q232 q23.3 q2411 Q2412 q2421 q2423 q2431 g2432 g4.33

HE B

 E— —

Figure 1.2. La structure du gene PTPN6 (NCBI géne

1.1.2.3. La structure protéique et caractéristique :

SHP1 contient 595 acides aminés avec un poids moléculaire de 68 kDa, il se compose de deux
domaines Src homology region 2(SH2) (Abram et Lowell, 2017), situés a lI'extremité N-terminale
de la molecule, suivis d'un domaine catalytique et d'une queue C-terminale contenant plusieurs sites
de phosphorylation (Figure 1.3). Les domaines SH2 se lient & des tyrosines phosphorylées
specifiques qui sont importantes pour la localisation et la régulation de I'activité du SHP1 (Lopez-
Ruiz et al., 2011).

536 564
1 1 | 595

SHP-1 N—{IN-SHZ C-SH2 PTP Domain HC

Figure 1.3. La structure protéique de SHP1 (Hao et al., 2021)

SHP1 est caractérisé par un mécanisme d‘auto-inhibition ; par le quel son domaine N-SH2 bloque
le domaine catalytique qui maintient I'enzyme dans une conformation inactive (Yang et al., 2003).
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Figurel.4 : Structure cristalline de SHP1 (Yang et al., 2003).

1.1.2.4. Fonction immunologique :

La protéine SHP1 joue un réle clé dans la régulation négative de plusieurs voies de signalisation
immunitaire. Elle inhibe notamment la signalisation du récepteur des cellules T (TCR), ce qui
impacte le développement et la fonction de ces cellules (Papatriantafyllou, 2013). Dans les
cellules B, I’axe lyn-CD22-SHP1 module de fagon cruciale leur sensibilité a I'antigéne au cours
de la maturation, tout en jouant un réle secondaire dans la régulation de la signalisation du
récepteur des cellules B immatures (BCR) (Gross et al., 2009). Par ailleurs, SHP1 est depuis
longtemps impliquée dans le développement, la signalisation et le fonctionnement des
mastocytes (Zhu et al., 2010). Elle intervient également dans la transmission du signal anti-
phagocytaire « Don’t eat me », exprimé par les cellules dendritiques et les macrophages (Myers
et al., 2020). De plus, elle participe a la régulation de I’activité immunosuppressive des cellules
souches mésenchymateuses (CSM) en controlant ’expression de I’inducible Nitric Oxide
Synthase (iNOS) (Abram et Lowell, 2017). Dans les cellules endothéliales, I’activation de
SHP1 par le facteur de nécrose tumorale (TNF) inhibe la prolifération induite par des facteurs
de croissance tels que le VEGF et I’EGF (Lopez-Ruiz et al., 2011). Enfin, SHP1 favorise la
croissance des cellules souches, ce qui peut conduire au développement d’un phénotype
myeéloprolifératif (Abram et Lowell, 2017).

1.1.3. Src homology phosphatase 2 (SHP2) :
1.1.3.1. Généralités :

SHP2 est une tyrosine phosphatase non réceptrice ubiquitaire (Lin et al., 2021), qui s'exprime
dans le cytosol de la plupart des tissus embryonnaires et adultes, elle joue un réle crucial dans
la prolifération, la différenciation, la survie et la mort cellulaire (Xu et al., 2019).
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1.1.3.2. Localisation du géne PTPN11 :

Le géne PTPN11 code pour la phosphatase SHP-2, qui est localise sur le chromosome 12
humain (12924. 1) (Xu et al., 2019). Il se compose de 17 exons selon le NCBI gene viewer
(Figurel.5).

Assembly: ‘ GRCh38.p14 (GCF_000001405.40) v| . | Chr 12 (NC_000012.12) v|

<< NC_000012.12: 112,409,850 - 112,519,015

21 q24.23 q24.31 2432 ¢2433

p13.33 p1332 p1331 p132 p123 p122 pi21 pi123 pi122 pil1 qi2 qi3.11 q13.12 q1313 qt 3 qldl ql42  qi5 q24 3 g 3
P . ' i F ' H 3 st E b+

111 q24.12 g2

I b - _f — + e - ' 2 3 H 2 -l—'— 1 1 —
[ | || . S = . || ||

| |
——— —— ]

Figurel.5. La structure du gene PTPN11 (NCBI gene viewer).

1.1.3.3. La structure protéique et caractéristique :

SHP2 (593 acides aminés) est une protéine de 68 kDa (Salmond et Alexander, 2006a),
constituée de deux domaines SH2 en tandem N-SH2 et C-SH2, suivis d'un domaine PTP
catalytique et d'un queue C-terminale qui comprend au moins deux sites de phosphorylation
(Y542C, Y588) (Figurel.6) et d’un motif riche en proline (LaRochelle et al., 2016).

542 580
| | s97

SHP-2 N-{n-sH2]lc-sh2[ [PTP Domain| _ |-C

Figurel.6. Structure de SHP2 (Hao et al., 2021).

La structure cristalline montre que la SHP2 posséde un mécanisme d'auto-inhibition de I'activité
catalytique par le domaine SH2 N-terminal (Feng, 1999). Selon lequel, dans I'état inactif, la
boucle arriere du domaine N-SH2 se replie dans la poche catalytique de la PTP, rendant ainsi
SHP2 inactif tant sur le plan physique que biochimique (Figurel.7). Lorsqu'un peptide
phosphotyrosyl (pY) se lie au domaine SH2, cela provoque un changement de conformation,
dépliant la structure et permettant aux substrats d'accéder au site catalytiqgue de lI'enzyme.
L'interaction de SHP2 avec des pY, telles que le récepteur a tyrosine kinases (RTK), les
récepteurs de cytokines et les adaptateurs de scaffolding, régule les événements de signalisation
en aval qui influencent la prolifération, la différenciation, la migration, la progression du cycle
cellulaire et l'apoptose.
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Figurel.7. La structure cristalline de SHP2 avec le domaine N-SH2 en jaune,
le domaine C-SH2 en vert et le domaine PTP en violet (Feng, 1999).

1.1.3.4. Les fonctions immunologiques :

SHP2 joue un r6le essentiel dans divers processus cellulaires et physiopathologiques. Elle
intervient dans la croissance et la maturation des chondrocytes, ou son absence entraine une
surexpression des marqueurs des chondrocytes hypertrophiques précoces et une réduction de
ceux associés aux stades avancés de I’hypertrophie, comme observé dans les cultures de pellets
de chondrocytes déficients en SHP2. Par ailleurs, SHP2 exerce une régulation négative de
I’ostéoclastogenese, contribuant ainsi a limiter la résorption osseuse. Elle agit en réduisant la
sécretion de cytokines pro-inflammatoires telles que [Dinterleukine 1 beta (IL-1B), et
I’interleukine 6 (IL-6) et TNF-a par les macrophages, ce qui restreint la formation excessive
d’ostéoclastes. En paralléle, elle favorise la sécrétion de cytokines anti-inflammatoires,
notamment IL-4 et IL-10, qui stimulent 1’ostéogenése et inhibent la résorption (Zhang et al.,
2023).

SHP2 participe également a la prolifération des cellules pré-B, renforcant ainsi son
implication dans ’hématopoi¢se (Zhang et al., 2023). De plus, elle module la réponse
immunitaire adaptative en réprimant les processus d’activation et de prolifération des
lymphocytes T via une régulation fine de la signalisation du récepteur des cellules T (TCR)
(Salmond et Alexander, 2006a).

10
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1.1.4. L’axe CD47/SIRP
1.1.4.1. Généralités :

Le cluster de différenciation 47 (CD47) est une protéine transmembranaire largement exprimée
(Matozaki et al., 2009) de la superfamille des immunoglobulines (1g) et qui se lie a Protéine
régulatrice du signal alpha et gamma (SIRPa/y) et inhibe la phagocytose en libérant un signal
« Don’t eat me » transmis via les phosphatases SHP1 et SHP2 (Koskinen et al., 2013).

SIRP o et y appartiennent a la famille des protéines transmembranaires exprimées
principalement dans les cellules myéloides. SIRP a est un régulateur négatif de la fonction
phagocytaire (Choi et al., 2021) qui phosphoryle la tyrosine associée & immunoreceptor
Tyrosine-based Activation Motif (ITIM) et recrute les phosphatases SHP1 et SHP2 grace a son
interaction avec CDA47, ce qui diminue l'expression des genes nécessaires a l'activation des
phagocytes (de Almeida et al., 2012).

SIRPy est exprimée sur les cellules T, les cellules Tueuses naturelles (NK) activées et une petite
population de cellules B CD19+. Sa liaison avec le CD47 a été impliquée dans l'adhésion
cellulaire, la prolifération en réponse a la stimulation par les super antigénes, l'apoptose, et la
migration transendothéliale des cellules T (Smith et al., 2021).

10
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1.1.5. La voie de signalisation SHP1/SHP?2 :

D’une part, Lors de la liaison CD47/SIRP, SHP1 et SHP2 ont été recrutées et activées par la
liaison de leur domaine SH-2 avec les résidus phosphotyrosine du motif inhibiteur a base de
tyrosine (ITIM) du récepteur immunitaire SIRPa (Wang et al., 2011a) ce qui entraine la
déphosphorylation de la molécule en aval-motif activateur a base de tyrosine (ITAM) et
I'accumulation de dommages a la myosine IlA dans la synapse phagocytaire (Figurel.8),
libérant ainsi le signal « Don’t eat me » qui inhibe la phagocytose (Liao et Niu, 2022).

Targeted cell

CcD47 g 2 membrane
06 K5 D Sosael Sanant
7 ’J')l ‘I ‘,‘ AAAAAAAAAAAAAA ARARAAN ( ; l‘u"kf jyuyRy 2
T AL YUY Y Y />1I“1f‘\)l1l' XS ,,‘L" o
“Don’t eat me” - Phagocytosis
signal > )-( )
SIRPo. = N
=2t IR EEEEER X
{ nau I8 oouuuyt y > nf -
Uy Yy Y YYYEESAPOSOOCOOO0 OO EL Y Yy y y 0 1 0 A 7 55
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Deactivation of motor
protein myosin IIA
—
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Figurel.8. Signal "'Don’t eat me™* (Liao and Niu, 2022).

D'autre part, SHP1/SHP2 joue un réle crucial dans la voie de signalisation des lymphocytes T
et B. SHP-1 régule négativement SH2 domain-containing leukocyte protein of 76 kDa (SLP-
76), Linker Activated T cells (LAT) et les MAPK. Cependant, il peut avoir un effet positif sur
I'interaction entre SLP-76 et Phosphatase C gamma (PLC-y), améliorant ainsi la mobilisation
du calcium et la dégranulation (Zhu et al., 2010). De plus, SHP2 est essentiel pour l'activation
de la voie Ras/ERK par la plupart, sinon toutes, les RTK, ainsi que par les récepteurs de

11
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cytokines et les intégrines. Bien qu'il y ait un consensus général sur le fait que SHP2 activé agit
en amont et/ou en paralléle a Ras, les cibles précises que ce dernier favorise au niveau de
I'activation de Ras/ERK demeurent sujettes a débat. Des travaux récents montrent que SHP2
est impliqué dans l'activation des SFK induite par les RTK, ces SFK étant nécessaires pour un
maintien de l'activation de Ras. D'autres cibles incluent l'inactivation de RasGap et les
inhibiteurs Sprouty. En plus de cette fonction de signalisation positive, SHP2 régule
négativement la voie PI3K/AKT dans le signalement de 'EGFR, mais est nécessaire pour le
signalement AKT induit par le PDGF et I'IGF. D'autres effets de SHP2 sur JAK/STAT, NFkB,
NFAT et RhoGAP ont également été suggérés.

1.1.6. Implications pathologiques :

1.1.6.1. Cancer :
e SHP1:

Des mutations du gene PTPNG6 ont été identifiées dans divers types de cancer, avec une
incidence globale de 2,7 %, notamment dans le carcinome utérin (7,01 %), le carcinome
germinal testiculaire (6,04 %), le cancer de l'ovaire (5,82 %) et le mélanome (5,18 %) (Lim et
al., 2023).

La méthylation aberrante du promoteur de SHP-1 et sa diminution d'expression derégulent la
signalisation BCR-ABL, ce qui conduit a un lymphome myéloide. De plus, dans le lymphome
a cellules T, la méthylation du promoteur entraine une signalisation IL-2R persistante et
l'activation de JAK3. D'autre part, les cancers de l'ovaire et du sein sont associés a une
expression élevée de SHP-1 (Sharma et al., 2016).

e SHP2:

L'expression anormale de SHP2 ou son activation constante due a des mutations favorise la
prolifération et la survie des cellules cancéreuses par le biais de la voie de signalisation
RAS/MAPK. De plus, SHP2 joue un role crucial dans la régulation des cellules immunitaires
infiltrant la tumeur, agissant comme un effecteur en aval dans les voies PD-1/PD-L1, TCR et
CD28, ainsi que dans les voies du facteur de stimulation des colonies de granulocytes et de
macrophages (GM-CSF) et du récepteur du facteur de stimulation des colonies 1 (CSF-1R) dans
les lymphocytes T et les macrophages (Pan et al., 2022).

Conformément a son potentiel oncogéne, les mutations germinales et somatiques a gain de
fonction dans SHP2 ont été associées a la leucémie myélomonocytaire juvénile (JMML), une
maladie myéloproliférative touchant les jeunes enfants (Xu et al., 2010), ainsi qu'a 7 % des
leucémies lymphoblastiques aigués a précurseurs B et a 5 % des leucémies myéloides aigués.
Des mutations du géne SHP2 ont également été détectées dans le myélome multiple et dans des
tumeurs solides des poumons, de la peau, du systéme nerveux et du c6lon (LaRochelle et al.,
2016).

12
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1.1.6.2. les maladies inflammatoires et auto-immunes :

e SHP1:

Les souris présentant des mutations du gene SHP-1, en particulier les souris motheaten (me) et
viable motheaten (mev) (Figure 1.9), souffrent d'une immunodéficience séveére et sont sujettes
aux maladies auto-immunes (Wang et al., 2011a). De plus, les souris Motheaten présentent
plusieurs anomalies lymphoides, caractérisées par une hypergammaglobulinémie, la présence
d'auto-anticorps circulants et le dépdt de complexes immuns dans le thymus, les poumons et les
reins. Bien que le nombre total de cellules B spléniques reste dans la fourchette normale,
observe une augmentation notable du pourcentage de cellules B-la spléniques. Cette
observation indique que la déficience en SHP1 entraine I'expansion des cellules B-1a, au
détriment des cellules B-2 (Pao et al., 2007).

La suppression du gene PTPN6 dans les neutrophiles a entrainé une inflammation cutanée, mais
pas d’auto-immunité (Abram et al., 2013).

La diminution de l'activité de SHP1 entraine l'activation continue du Transducteur de signal et
activateur de transcription 5 (STATS5), qui a son tour favorise la croissance des cellules souches
hématopoiétiques. Ce changement contribue finalement au développement d'un phénotype
myeélodysplasique/ myéloprolifératif (Abram et Lowell, 2017).

Global loss of Shp1 Cell-specific loss of Shp1
Shpl-deficient Shp1-deficient
neutrophils dendritic cells
@ S
P “o® — -
— % A
’ Src-family and Syk
P A kinase activation Enbanced
Enhanced TLR signaling
° o integrin signaling
motheaten " S =
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inflammation e o e o
. = -
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Figure 1.9. Conséquences des déficiences en SHP1 (Abram et al., 2013).

o SHP2:
SHP2 mutée favorise l'inflammation du psoriasis médiée par 1’axe TLR7/Endosome/NF-«B.
Elle favorise également directement la polarisation des macrophages vers le phénotype pro-
inflammatoire M2 (Pan et al., 2022). Par ailleurs, SHP2 renforce I'agressivité des synoviocytes
de type fibroblastes (FLS) dans la polyarthrite rhumatoide (PR), en augmentant leur survie,
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leur invasivité et leur sensibilité au facteur de croissance dérivé des plaquettes (PDGF) ainsi
qu’au TNF, par l'activation de la kinase d'adhésion focale (FAK). Ces observations, associées
aux études liant les loci de risque de la PR au locus PTPN11, soulignent I’implication
significative de SHP2 dans la pathogenese de cette maladie (Maeshima et al., 2016). Enfin,
SHP2 contribue a la promotion de I'inflammation en augmentant la production de CXCLS,
anciennement appelée I1L-8 (Liu et al., 2021).

1.1.7. Therapies ciblant SHP :

e SHP1:

Ce tableau rassemble plusieurs inhibiteurs de kinases qui agissent en activant la phosphatase
SHP-1, ce qui entraine des effets anticancéreux par modulation de la voie de signalisation
STAT3, souvent impliqguée dans la survie et la prolifération des cellules
tumorales(Tableaul.1).

Tableaul.1.Thérapies ciblant SHP-1

Anticorps Fonction

Nintedanib Inhibiteur de kinase qui a démontré sa capacité a activer directement SHP-1 et
a induire l'apoptose dans les cellules cancéreuses du sein triple négatif.
(Markovicsl* et al., 2021).

Sorafenib Inhibiteur multi kinase qui renforce l'activité enzymatique de SHP-1 par une
interaction directe entre les domaines N-SH2 et PTP dans les cellules du
carcinome hépatocellulaire (CHC), ce qui entraine une régulation a la baisse
de l'activité STAT3. (Lim et al., 2023).

Régorafénib | Inhibiteur de protéine kinase a cibles multiples tres similaire au sorafénib. 11
stimule l'activité de la SHP-1 dans le carcinome hépatocellulaire (CHC) et le
cancer colorectal (CCR), favorisant ainsi l'apoptose par l'inhibition de la
signalisation STAT3. (Lim et al., 2023).

SC-78 Un dérivé du régorafénib qui empéche efficacement la croissance tumorale et
les métastases dans le cancer du sein triple négatif (CSTN) en perturbant les
voies de signalisation paracrine et autocrine du VEGF-A via l'axe SHP-
1/STAT3. (Lim et al., 2023).

14
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e SHP2:

Ce tableau présente une sélection de molécules impliquées dans la régulation de I’activité de
la phosphatase SHP2 et décrit leurs fonctions respectives dans divers contextes biologiques
et pathologiques. Chaque molécule agit par un mécanisme spécifique (Tableaul.2).

Tableau 1.2. Thérapies ciblant SHP-2

Molécules

Fonction

CD31

Régulateur d'activation des lymphocytes T par le recrutement et
I'activation de SHP2 a la surface des lymphocytes T. Par la suite, la
SHP2 activée déphosphoryle la protéine ZAP70, ce qui atténue
davantage l'activation des lymphocytes T (Pan et al., 2022).

L’ARN circulaire
hsa_circ_0060450

Molécule qui régule a la hausse la SHP2 qui supprime la voie de
signalisation JAK-STAT activée par I'lFN-I), inhibant ainsi
I'inflammation médiée par les macrophages dans le diabéte de type 1
(T1DM) (Pan et al., 2022).

Curcumine Agoniste de SHP2 qui a le potentiel de réduire I'inflammation en
activant la SHP2, qui interfere ensuite avec la voie de signalisation
JAK-STAT (Liu et al., 2021).

SHP099 inhibiteur allostérique de la SHP2 qui pourrait soulager la progression

du psoriasis. (Pan et al., 2022).
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1.2. Polymorphisme mononucleotidique simple:

1.2.1. Généralités:

Le génome humain partage environ 99,9 % de sequences d'ADN identiques a I'échelle
mondiale, seuls 0,1 % représentant des variations individuelles. Ces variations résultent de
mutations aléatoires. Le type de mutation le plus répandu est connu sous le nom de
polymorphisme nucléotidique simple (SNP), qui implique la substitution d'une seule base dans
les alléles. Les SNP sont dispersés dans tout le génome a une fréquence d'environ un pour 1
000 paires de bases, les plus importants étant situés dans les régions codantes. A ce jour, environ
500 000 SNP ont été identifiés dans ces régions (Shastry, B.S., 2009). Parmi ceux-ci, deux
catégories principales de SNP ont été observées, a savoir :

e SNPs synonymes:

Le remplacement d'un codon par un autre peut genérer un acide aminé identique ou similaire
(Korzeniewski et al., 2013). Cela fait référence a la situation ou des mutations dans les
séquences d'’ADN se produisent sans modifier ni altérer la séquence d'acides amines (Hossain
et al., 2020).

e SNPs non-synonymes :
Ce variant faux-sens entraine une modification de la séquence d'acides amines de la protéine
résultante, causée par la substitution d'un codon par un autre qui code pour un acide aminé
différent (Dabhi et Mistry, 2014).

1.2.2. Implication des SNPs dans les pathologies cancéreuses et I'auto-

Immunité :
Les recherches portant sur SNP apportent des données précieuses sur la compréhension des
maladies complexes, en facilitant I'identification des groupes de patients a risque et en
contribuant a la mise en place de stratégies thérapeutiques ciblées (Courivaud et al., 2012). lls
représentent également des marqueurs génétiques pertinents pour explorer les variations
interindividuelles dans la réponse aux traitements médicamenteux, ainsi que pour 1’étude de
maladies courantes telles que le diabéte, la goutte, les troubles métaboliques, les tumeurs solides
et la leucémie infantile (Matsuda, 2017). Les SNPs, en tant que variations génétiques parmi
les plus fréquentes, constituent des biomarqueurs prometteurs dans le contexte des maladies
humaines. Certaines de ces variations, notamment les nsSNP (non-synonymous SNPs),
peuvent altérer les résidus d'acides aminés, compromettant ainsi la structure et la fonction des
protéines codées (Kamal et al., 2024), ce qui peut conduire a I’apparition de diverses
pathologies, y compris des troubles inflammatoires et auto-immuns (Hossain et al., 2020).
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1.2.3. L’analyse in silico des SNPs :

Le terme in silico fait référence aux avancées scientifiques obtenues par le biais de simulations
informatiques, remplagant partiellement ou totalement les expériences biologiques
traditionnelles. Avec les récents progreés des technologies numériques et 1’augmentation des
capacités de calcul, le champ d’application de ces approches s’est considérablement étendu
(Beyleveld et al., 2013). Cependant, les méthodes in silico s’appuient sur des données
existantes, qui peuvent parfois étre incomplétes ou biaisées. De ce fait, elles n’arrivent pas
toujours a refléter fidelement la complexité des systémes biologiques réels. Ainsi, bien que
leurs prédictions soient utiles, elles peuvent manquer de précision par rapport aux résultats
obtenus par des expériences directes en laboratoire. Une validation expérimentale demeure
donc indispensable pour garantir la fiabilité des résultats (Mahmood Janlou, 2025). Les SNPs
peuvent influencer le fonctionnement des protéines et les phénotypes, modifiant ainsi les profils
pharmacogénomiques des médicaments. Le nombre croissant de SNPs rend impraticable la
réalisation d’expériences en laboratoire humide pour évaluer I’importance biologique de
chacun. Toutefois, des outils de bio-informatique peuvent étre utilisés pour identifier les SNPs
potentiellement déléteres susceptibles d’affecter des cibles thérapeutiques importantes, avant
une validation expérimentale plus approfondie. Etant donné la multiplicité des outils de bio-
informatique accessibles en ligne, le choix de I’outil le plus adapté nécessite un investissement
conséquent en temps et en effort. Dans cette optique, nous nous intéressons aux outils bio-
informatiques les plus avancés afin d’aider les chercheurs a analyser et sélectionner les SNPs
les plus pertinents pour la découverte de médicaments dans les délais les plus courts (Mah et
al., 2011). De nombreuses bases de données sont utilisées pour le stockage des SNPs, a I’instar
de la base de données dbSNP du NCBI, qui répertorie un grand nombre de SNPs identifiés dans
le génome humain ainsi que dans d’autres organismes (Bahereldeen et al., 2020).

1.5. Modifications post-traductionnelles :

1.5.1. Geénéralités :
Les modifications post-traductionnelles (PTM) des protéines impliquent des changements
covalents qui se produisent soit pendant les modifications co-traductionnelles, soit aprées la
traduction. Dans les cellules eucaryotes, des PTM ont été identifiées sur les chaines latérales de
15 des 20 acides aminés standard, ainsi que sur le squelette protéique (Leutert et al., 2021).

1.5.2. Phosphorylation :

La phosphorylation des protéines est la forme la plus courante de modification post-
traductionnelle, ou un groupe phosphate inorganique est transféré aux chaines latérales de
divers acides aminés. Cela inclut le groupe hydroxyle de la sérine (S), la thréonine (T) et la
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tyrosine (Y) (5) influengant de maniere significative presque tous les processus cellulaires
fondamentaux(6).

1.5.3. Methylation:
Il s'agit d'un type important de régulation épigénétique, qui repose sur le transfert du groupe
méthyle actif vers les substances chimiques cibles, catalysé par des méthyltransférases, sans
modifier la composition de la séquence. La méthylation peut se produire au niveau des
protéines, et joue un réle important dans la régulation du destin cellulaire (Dai et al., 2021).

1.5.4. Ubiquitination :

Ce processus repose sur la fixation d'une ubiquitine a une protéine cible. L'ubiquitine est une
protéine composée de 76 acides aminés qui existe sous forme libre ou qui peut étre conjuguée
a une protéine sous forme d'ubiquitine simple ou d'ubiquitine multiple (Guo et al., 2025).

1.5.5. Carbonylation :

Introduit un groupe carbonyle réactif dans une protéine, qui peut prendre la forme d'aldéhydes,
de cétones ou de lactames. Le phénoméne d'oxydation catalysée par les métaux (MCO) a eté
décrit pour la premiére fois comme une source de carbonyles liés aux protéines. La MCO se
produit par le biais de la réaction de Fenton, dans laquelle les ions de métaux de transition sont
réduits en présence de peroxyde d'hydrogene, produisant des radicaux hydroxyles hautement
réactifs. Ces radicaux hydroxyles peuvent oxyder les chaines latérales des acides aminés ou
cliver le squelette protéique, entrainant diverses modifications, notamment la formation de
carbonyles reactifs. (Fedorova et al., 2014).

1.5.6. S-nitrosylation:

La S-nitrosylation est la liaison covalente d'un groupe monoxyde d'azote a la chaine latérale
thiol de la cystéine. Cette processus joue un réle important dans la médiation des effets étendus
de I'oxyde nitrique (NO) sur la transduction du signal cellulaire et offre un moyen de régulation
physiologique baseé sur le redox. (Hess et al., 2005).
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1.5.7. Tyrosine nitration :

La nitrotyrosination des protéines est un type de modification post-traductionnelle (MPT) qui
provient généralement d'un cheminement in vivo impliquant I'anion peroxynitrite (ONOO-)
extrémement réactif. La production excessive de monoxyde d'azote (NO) et de superoxyde
(O2-) par l'anion peroxynitrite a été associée au vieillissement et a diverses affections telles
que linflammation, I'hypoxie et les troubles neurodégénératifs. Ces modifications, qui se
produisent soit dans les sites catalytiques des protéines, soit dans les régions d'interaction entre
protéines, diminuent souvent l'intensité électronique, affectent négativement les interactions
entre protéines et modifient les différentes fonctions des protéines (Hasan et al., 2018).

1.6. Prédiction in silico des modifications post traductionnelles :

Il est possible d’intégrer les modifications post-traductionnelles dans les simulations
informatiques, car celles-ci influencent considérablement la structure et la fonction des
proteines. En effet, la problématique structurelle couramment abordée par la modélisation
consiste a prédire le type d’effet induit par une modification post-traductionnelle, qu’il s’agisse
d’un ajustement local affectant principalement les chaines latérales voisines, ou d’une
réorganisation globale impliquant fortement 1’ossature de la protéine. Chaque modification
post-traductionnelle génere des surfaces présentant des caractéristiques stériques et
électrostatiques spécifiques, dont la reconnaissance par des effecteurs peut déclencher des
interactions complexes et des événements en cascade (Gianazza et al., 2016).
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1.6. Problématique et objectifs :

1.6.1. Problématique :

Les protéines tyrosine phosphatases SHP1 et SHP2 jouent un role essentiel dans la régulation
des voies de signalisation impliquées dans les réponses immunitaires, la croissance cellulaire,
la différenciation et la tumorigenese. Des altérations génétiques, notamment les
polymorphismes nucléotidiques simples, pouvant perturber la structure et/ou la fonction de ces
protéines, conduisant potentiellement a des dysfonctionnements cellulaires et au
développement de maladies auto-immunes, inflammatoires ou cancéreuses. Cependant, la
majorité de ces SNPs restent mal caractérisés, notamment en ce qui concerne leur impact sur
les modifications post-traductionnelles et la conformation tridimensionnelle des protéines. Dés
lors, comment les SNPs affectant SHP1 et SHP2 peuvent-ils influencer leur structure, leurs
modifications post-traductionnelles, et par consequent leur fonction biologique dans le contexte
des maladies immunitaires et oncologiques ?

1.6.2. Objectifs :

L’objectif principal de ce mémoire est d’évaluer, a 1’aide d’approches bio-informatiques,
I’impact structurel et fonctionnel de certains SNPs identifies dans les génes codant pour les
phosphatases SHP1 et SHP2, en mettant I’accent sur leur influence potentielle sur les
modifications post-traductionnelles (phosphorylation, méthylation, ubiquitination, S-
nitrosylation, Thyrosine nitration) et la structure tridimensionnelle des protéines.

Identifier les nsSSNPs préesents dans les genes PTPN6 (SHP1) et PTPN11 (SHP2) a partir de
bases de données publiques.

Modéliser les structures tridimensionnelles des formes sauvages et mutées de SHP1 et SHP2
en utilisant SWISS-Model et évaluer leur qualité par ERRAT, PROCHECK et TM-align.

Interpréter les conséquences fonctionnelles potentielles de ces mutations sur les activités
biologiques de SHP1 et SHP2, en lien avec des pathologies telles que les maladies auto-
immunes, inflammatoires et cancéreuses.

1.6.3. But :

Montré que les SNPs susceptibles d'avoir un impact sur la structure et/ou la fonction des
protéines SHP1 et SHP2.
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2. Chapitre 2 : Matériel et méthodes

2.1. Plan de I’étude

Ces travaux de mémoire de fin d'études, réalise en 2025 par Ameur Malika et Ammar
Khawla, s’inscrit dans la continuité des travaux antérieurs menés par les étudiantes Bouzuina
Saida et Dahmani Rawnak, dans un mémoire intitulé « Analyse in silico des SNPs a
conséquences fonctionnelles sur le CD172a, SHP1 et SHP2 », sous I’encadrement de Mme
Hadjij Zyneb, au sein du Laboratoire de Biologie Moléculaire Appliquée et Immunologie,
dirige par le Professeur Aribi Mourad.

Au cours de cette étude, 36 variations dans le gene PTPN6 (SHP1), telles que :
(E15K, E15G, L28P, R30Q, 154N, A70E, G91D, P99A, P99L, D104N, R286Q, V287M,
D300N, N303S, N305S, A323T, Q325H, Q341P, E342G, R358W, K360R, R393H, R407Q,
D419N, V422A, P423L, P448A, S454N, S454R, A455T, G456S, G456D, G458S, R459P,
D467N, R495C).

Par ailleurs, 176 variations ont également été identifiees dans le géne PTPN11 (SHP2), parmi
lesquelles : (W6C, G13S, Al16T, A16G, R32M, G39R, S44C, V51A, H53N, H53Y, H53D,
H53Q, 154F, 154N, 154M, K55E, I156F, 156N, 156T, G60R, G60S, G60C, G60V, G60A, D61A,
D61V, D61G, D64V, D64G, L65Q, L65P, Y66H, G67E, G67A, G67V, G68R, G68W, G68E,
G68A, E69K, EB9G, F71I, F71L, F71V, F71Y, F71C, A72T, A72D, A72G, T73P, L74F, E76G,
L77F, Y81N, Y81D, G93R, G93A, G93V, 196S, 196T, L98P, L98H, P101A, P101T, P101S,
P101H, Y279S, 1282T, D286H, D286V, R289G, R289S, V290D, V290A, D303Y, Y304N,
Y304H, Y304D, I305N, 1305M, N306K, 1328T, G332A, G332D, G332V, L334Q, T337K,
M344V, M3441, Q347K, Q347R, M355T, T357R, T357M, E361Q, P372S, R413K, W423C,
P424A, PA24S, PA24T, PA24R, PA24L, G427S, G427R, G427C, G427A, G427V, V428M,
V428E, V428A, V428G, P429A, P429S, P429T, P429H, P429R, P429L, P432H, P432R,
V435G, L436V, L436P, L436Q, V457L, VA57M, VA5TE, VA57A, V457G, H458N, H458P,
H458Q, C459Y, S460N, S460R, A461P, A461S, A461G, A461V, 1463N, 1463S, G464S,
G464C, G464D, G464A, G464V, R465G, R465W, R465P, R465L, R465Q, T466R, T466l,
G467R, G467E, T468P, T468K, T468R, T468M, D473N, D473H, D473V, D489G, D489A,
D489V, D489E, 1494F, 1494N, V497E, R498G, R498Q, R498P, Q500P, R501G, R501K,
Y542C).

Notre ¢étude actuelle s’articule autour de deux axes principaux : I’identification des
modifications  post-traductionnelles  (phosphorylation,  méthylation,  ubiquitination,
carbonylation, S-nitrosylation, nitration de la tyrosine) susceptibles d’étre altérées par les
variations SNP, et la modélisation tridimensionnelle des protéines mutées afin de prédire les
impacts structurels et fonctionnels associés a ces mutations. Ces approches visent a mieux
comprendre les liens potentiels entre ces variations genétiques et certaines pathologies d’origine
immunitaire, notamment les cancers et les maladies auto-immunes.
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2.2. Collecte de données et sélection de séquences de protéines

2.2.1. Uniprot :

La Ressource Universelle de Protéines (UniProt) (https://www.uniprot.org/) est une base de
données regroupant les sequences protéiques et leur annotation. Elle propose dix ensembles de
données consultables, ainsi que quatre outils principaux.

Les ensembles de données essentiels d'UniProt incluent la Base de Connaissances UniProt
(UniProtKB), les Clusters de Référence UniProt (UniRef), I'Archive UniProt (UniParc) et les
ensembles de protéines pour les génomes completement séquencés (Protéomes). D'autres
ensembles de données complémentaires contiennent des informations sur les protéines qui figurent
dans les entrées de protéines d'UniProtKB, comme des citations littéraires, la taxonomie, et les
emplacements subcellulaires, entre autres. (7)

Dans le cadre de cette étude, les sequences canoniques des protéines SHP1 et SHP2 ont été
obtenues a partir de la base de données Uniprot, afin de permettre I’identification des variations
d’intérét.

.

2 g” ‘e

LN
[Function % P29350 - PTN6_HUMAN
Names & Taxonomy ~ 8 . . . .
Protein Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type Amino acids | 595 (gotosequence)

Subcellular Location 6 Protein | Evidence at protein level

Gene! | existence®
Disease & Variants PTPNG

Status® | % UniProtKB reviewed (Swiss-Prot) Annotation 6@
PTM/Processing ) scorel
Organism’ | Homo sapiens (Human)

Expression
Interaction Entry Variant viewer Feature viewer Genomic coordinates Publications External links History
Structure

% Tools + & Download i Add Addapublication Entry feedback
Family & Domains

Sequence & Isoforms FU ncti on’

Tyrosine phosphatase enzyme that plays important roles in controlling immune signaling pathways and fundamental physiological processes
such as hematopoiesis (PubMed: 14739280, PubMed:29925997).

Similar Proteins

Figure2.2 : Données de PTPNG6 obtenues via UniProt
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[Function Q06124 - PTN11_HUMAN
Names & Taxonomy - g . . . .
Protein Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type Amino acids | 593 (gotosequence)

Subcellular Location 1 Protein | Evidence at protein level

Gene! | existence’
Disease & Variants FUAREE

Status’ | % UniProtKB reviewed (Swiss-Prot) Annotation @9
PTM/Processing score’
Organism’* | Homo sapiens (Human)
Expression
Interaction Entry Variant viewer Feature viewer Genomic coordinates Publications External links History
Structure
% Tools + X Download i Add Add apublication Entry feedback

Family & Domains
Sequence & Isoforms Function’
Similar Proteins Acts downstream of various receptor and cytoplasmic protein tyrosine kinases to participate in the signal transduction from the cell surface

to the nucleus (PubMed:10655584, PubMed:14739280, PubMed: 18559669, PubMed:18829466, PubMed:26742426, PubMed:28074573).

Figure2.3 : Données de PTPN11 obtenues via UniProt

2.3. Prédictions des sites de phosphorylation :

2.3.1. GPS6.0 :

Group-based Prediction System Version 6.0 (GPS6.0) (https://gps.biocuckoo.cn/ ) est un
serveur web dedié a la phosphorylation qui répertorie 44 046 protéines kinases (PK) chez 185
especes, dont 500 PK chez I'étre humain. Les résultats sont rapidement affichés sous forme de
tableau, enrichis d'annotations provenant de 22 ressources publiques, incluant des preuves
expérimentales, des interactions, des motifs séquentiels (séquence logos), des propriétés
physiques et des structures 3D. (Chen et al., 2023). Pour utiliser GPS 6.0, une séquence
proteique peut étre saisie au format FASTA, ce qui permet au logiciel de lire et d’interpréter
correctement les données. Dans notre étude, nous avons utilisé un seuil moyen (medium
threshold) afin d’obtenir un bon compromis entre la sensibilité et la spécificité des prédictions.
L’outil s’appuie sur des algorithmes d’apprentissage automatique combinés a des bases de
données expérimentales.
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gooesiz

Last update: Jun 1st, 2025
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,:'o

Threshold Console
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Figure2.4 : Predictions des sites de phosphorylation par GPS 6.0

2.3.2. Netphos :

Dans notre cadre de recherche I’outil Netphos (https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhos-
3.1/) a été utilisé pour la prediction des sites de phosphorylation. 11 est basé sur un algorithme basé
sur des réseaux de neurones artificiels pour prédire les sites de phosphorylation des acides aminés
sérine, thréonine et tyrosine.

>SHP1 595 amino acids

jobid=684B2067002DDFS55F91415B1&wait=20 Server Output - DTU Health Tech

# netphos-3.1b prediction results

# Sequence

# SHP1
# SHP1
# SHP1
# SHPL
# SHPL
# SHP1
# SHPL
# SHP1
# SHP1
# SHP1
# SHPL
# SHPL
# SHP1
# SHPL
# SHP1
#

# SHP1
# SHP1
# SHPL
# SHP1
# SHPL
# SHP1
# SHP1
# SHP1
# SHP1
# SHPL
# SHP1

Context Score Kinase Answer
HRDLSGLDA 8.997 unsp YES
HRDLSGLDA 8.597 PKA YES
HROLSGLDA 8.528 cdc2 YES
HRDLSGLDA 9.4832 RSk -
HRDLSGLDA 9.475 CaM-IT

HRDLSGLDA 9.451 G5K3
HROLSGLDA e.438 CKIL
HRDLSGLDA 8.400 CKI
HRDLSGLDA 8.352 DNAPK
HROLSGLDA 8.342 PKG
HRDLSGLDA 9.294 pP38MAPK
HRDLSGLDA 9.282 ATH
HRDLSGLDA 9.266 PKC
HROLSGLDA 2.188 cdks
HRDLSGLDA 8.142 PKB

LDAETLLKG 8.476 cdc2
LDAETLLKG 9.438 G5K3
LDAETLLKG 9.422 CaM-IT
LDAETLLKG 9.416 CKI
LDAETLLKG 2.391 CKIL
LDAETLLKG 8.353 DNAPK
LDAETLLKG 8.283 PKG
LDAETLLKG 8.275 p3BMAPK
LDAETLLKG @.232 ATH
LDAETLLKG 9.189 RSk
LDAETLLKG 9.184 cdk5

Figure2.5 : Prédictions des sites de phosphorylation par Netphos 3.1
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2.3.3. Musite Deep :

MusiteDeep ( https://www.musite.net/) est un outil destiné a prévoir des sites de
phosphorylation et méthylations et ubiquitination généraux et spécifiques aux kinases .1l recoit
des données de séquences brutes et emploie des réseaux de neurones convolutionnels avec un
mécanisme d'attention bidimensionnel innovant.

Dans notre recherche, MusiteDeep a été utilisé pour prédire les sites de phosphorylation
potentiels sur les séquences protéiques de SHP1 et SHP2, notamment apreés 1’introduction de
mutations. Les séquences ont été introduites au format FASTA, et I’analyse a été réalisée avec
un seuil de confiance fixé a 0.5, ce qui correspond au seuil par défaut recommandé par 1’outil.
Ce seuil permet un équilibre entre sensibilité et spécificité dans la détection des résidus
phosphorylables. Grace a son approche basée sur le deep learning, MusiteDeep offre une
précision appréciable pour I’identification des modifications post-traductionnelles.

Results for JoblD: 2025-06-09T19:19:45.778Z

Phosphorylation: P

0 T 1 .
Glycosylation: gl
Ubiquitination: ub
b » p p p SUMOylation: su
| | | | | Acetylation:
Sequence MTSRRWFHPNITGVETENLLLTRGVDGEFLARPSKSNPGDFTLEVRANGAVTH I KIQNTGDFYDLMGGEKFATLA Methylation: me
1 % 0 £ & & % Pyrrolidone carboxylic acid: pc
Palmitoylation: pa
Hydronylation: Hy
. Zinc: z
Advanced functions )
Copper: ¢
Ferrous:fe

Phosphorylation (ST) X Phosphorylation (v) X

(adjust interested PTMs for BLAST)

VIEW PREDICTED PTM SITES IN 3D STRUCTURE

Search results by sequence name:

| >SHP2 v

]

Figure2.6 : Prédictions des sites de phosphorylation, de méthylations et d’ubiquitinations
par MusiteDeep.

2.4. Prédiction des sites de méethylation :

2.4.1. GPS MSP :

Le Methyl-group specific predictor (MSP) (http://msp.biocuckoo.org/) permet la prédiction de
la mono-, di- et tri-méthylation des résidus de lysine et d’arginine spécifiques, en se basant
sur des caracteristiques biochimiques et des modeéles statistiques (Deng et al., 2017b). L’outil
utilise par défaut un seuil de 0.5 (low) pour assurer une sensibilité accrue lors de
I’identification des sites de méthylation.
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€ GPS-MSP
File Tools Help

Predictors
Organism

Al
Homo sapie
[ Mus muscul
[_] Saccharomyces cerev
[(] Rattus norvegi
[ Leptospira interra
[] Sulfolobus solfata
(] Desulfovibrio vul

Methylation types

- X
Predicted sites
Protein Positi... Code Type Peptide Score
=SHP2 23 R R.all ETENLLLTRGY¥DGEFLA 20,10 |
=S5HP2 47 R R.di GDFTLSVRENGAVTHIK 2,02
=3HP2 89 K K.all YMEHHGQULKEKN GDVIE 1,18
=SHP2 99 K K.di KNGDVIELKYPLNCADF 1,90
=SHP2 124 K K.all HLSGKEAEKLLTEKGKH .50
=SHP2 131 K K.maono EELLTEKGKHGSFLVRE 1,45
=SHP2 157 K Kdi LSVRTGDDEGESNDGES 3,41
=SHP2 166 K K.mono GESND GKSKVTHVMIRE 1,63

~ [ Methylation

~ MRl
ER.mono
~ ER.di
BR.sdi
BRr.adi
~ EKal

B K.mono

Running status
Done

Enter sequence(s) in FASTA format

=5HP2
MTSRRWFHPNITGVETENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIONTGDYYDLYGGEKFA
TLAELVOYYMEHHGQOQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKGKHGSFLVRESQSH
PGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVEHYKKNPMVETLGTVLQLKC
PLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECKLLYSRKEGQRQENKMNKNRYKNILPFD
HTRVVLHDGDPNEPVSDYINAMNIIMPEFETKCNMNSKPKKSYIATQGCLONTYNDFWRMVFQENSRVIVM

Threshold Console

l 0.5 | Low v| Example Clear Submit

Figure2.7 : Préediction des sites de méethylation par GPS-MSP.

2.4.2. PRmePRed :

PRmePRed ( https://bioinfo.icgeb.res.in/PRmePRed/ ) est un prédicteur de la méthylation

d'arginine basé sur des caractéristiques dérivées de la séquence et de la structure , en utilisant
des Support Vector Machines (SVM). (Kumar et al., 2017). Dans notre étude, ’analyse a été
réalisée avec un seuil de 0.5, permettant de prédire les résidus d’arginine susceptibles d’étre
méthylés. Cette prédiction contribue a mieux comprendre I'impact des SNPs sur les
modifications post-traductionnelles, notamment en lien avec les fonctions biologiques

régulées par la méthylation.
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Your

Job - 1100082
IDis
PREDICTION
RESULT

R Prediction
Seqld Score

site Peptides

SHP1 21 LDAETLLKGRGVHGSFLAR |0.975893

SHP1 30 RGVHGSFLARPSRKNQGDF |0.808626

SHP1 |33 HGSFLARPSRKNQGDFSLS |0.799977

SHP1 |44 NQGDFSLSVRVGDQVTHIR |0.521893

SHP1 109 LNCSDPTSERWYHGHMSGG|0.550857

SHP1 136 KGEPWTFLVRESLSQPGDF |0.583724

SHP1 175 HIKVMCEGGRYTVGGLETF |0.732984

SHP1 210 EASGAFVYLRQPYYATRVN |0.534035

SHP1 267 NLHQRLEGQRPENKGKNRY |0.521728

SHP1 286 KNILPFDHSRVILQGRDSN 0.543046

SHP1 292 DHSRVILQGRDSNIPGSDY |0.688651

SHP1 372 PYWPEVGMQRAYGPYSVTN |0.72681

SHP1[459WVHCSAGIGRTGTIIVIDM 0.751971

SHP1 492 DIQKTIQMVRAQRSGMVQT [0.563441

Download result

Home About DataSet Help

Figure2.8 : Prédiction des sites de méthylation par PRmePRed.

2.5. Prédiction des sites d’ubiquitination :

2.5.1. GPS UBER :

Contact us

L’outil GPS-UBER (https://gpsuber.biocuckoo.cn/online.php) a été utilisé pour

la prédiction des sites d’ubiquitination avec un seuil moyen, permettant

d’anticiper les relations entre enzyme, ubiquitine, ligase de protéine et

substrat.

The CUCKOO Workgrovp

HOME WEB SERVER USER GUIDE LINKS CONTACT

prOdUCts of cuckoo % GPS-Uber Web Service

| Download || Return |
Result has 12 items!

S W U @ @
GES-UDEr SRR Y
Ubiquitin=proteintligaselenzymes=substrateicelationshipprediction w—ddl

E3 enzymes Peptide

D Position Code
19

0070735
Last update: Nov. 7th, 2021

Figure2.9 : Prédictions des sites d’ubiquitination par GPS-UBER.
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2.6. Prédiction des sites de carbonylation :

2.6.1. Icarps:

L’outil Icraps (http:/lin-group.cn/server/iCarPS/webServer.html) a été utilisé pour la
prédiction des quatre de carbonylation : lysine (K) ; proline (P) ; Arginine (R) ; et thréonine
(T). Pour repérer les sites de carbonylation en s‘appuyant sur les informations de séquence. Une
nouvelle méthode d'encodage des caractéristiques, appelée coordonnées coniques des résidus,
intégrant leurs propriétés physico-chimiques, a été proposée pour établir des échantillons de
protéines carbonylées et non carbonylées. Pour éliminer d'éventuelles caractéristiques
redondantes et optimiser la performance de la prédiction, une technique de sélection de
caracteéristiques a été appliquée. (10).Pour identifier les résidus susceptibles d’étre carbonylés,
principalement sur les acides aminés comme la proline, la lysine, I’arginine et la thréonine. Il
fonctionne a partir de séquences protéiques au format FASTA et permet d’anticiper I’'impact
potentiel des modifications oxydatives sur la fonction ou la stabilité des proteines.

PREDICT RESULTS

The Predict Results are as follows:

Your parameters
Carbonylation Site:

Non-carbonylation Site:

>SHP2 Postion:35 is K TRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRN
>SHP2 Postion:55 is K TLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLYGG
>SHP2 Postion: 70 is K QNTGDYYDLYGGEKFATLAELVQYYME 2. Sequence: window input
>SHP2 Postion:89 is K ELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPL
>SHP2 Postion:91 is K VQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNC
>SHP2 Postion:99 is K GQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERW
>SHP2 Postion:120 is K PTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKGKHG
>SHP2 Postion:124 is K RWFHGHLSGKEAEKLLTEKGKHGSFLV
>SHP2 Postion:129 is K HLSGKEAEKLLTEKGKHGSFLVRESQS
>SHP2 Postion:131 is K SGKEAEKLLTEKGKHGSFLVRESQSHP
>SHP2 Postion:157 is K PGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHV

CLIDD Dmesi 24 CA e L \NID TN CCCMNC L CLA FTLNMTD AT

1. Predict Type: K (lysine)

v Webserver Page =

Center of Bioinformatics, University of Electronic Science and Technology of China, Sichuan, Chengdu 611731,China.

Figure2.10 : Prédiction des sites de carbonylation par iCarPS
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2.7. Prédiction des sites de S-nitrosylation :

2.7.1. GPS SNO:

SNO est un logiciel de prédiction basé sur des groupes (GPS-SNO 1. 0) utilisé pour identifier
les sites de S-nitrosylation. Ce programme peut étre exécuté en ligne ou téléchargé sur (http :
//sno. biocuckoo. Org/). Pour toutes les analyses des séquences protéiques au format FASTA
ont été soumises afin de prédire les sites de S-nitrosylation sous une condition de seuil ALL en
utilisant l'outil de prédiction par lot du logiciel GPS-SNO 1. 0. (Chaki et al., 2014). L’outil
utilise des modéles basés sur des algorithmes d’apprentissage automatique et des données
expérimentales pour identifier les sites potentiels a partir de séquences protéiques au format
FASTA. 1l permet ainsi d’explorer I'impact potentiel des variations génétiques sur la S-
nitrosylation, en particulier dans le contexte des maladies liées au stress oxydatif.

€2 GP5-5MNO 1.0 — [m] =<

File Tools Help

Predicted Sites

Position Peptide Score Cutoff Cluster
104 ELKYPLNCADPTSER 2,88 o] Cluster B
174 0,858 0 Cluster A
259 ET 20,328 0] Cluster C
318 P 1,815 0 Cluster B
333 S5Y¥Y 2,114 4] Cluster B
367 VE 0,902 0 Cluster B
459 AG 3,685 0 Cluster B
486 IRE 17,526 ] Cluster C
563 DOSPLPPCTPTPPCA 0,388 u] Cluster A
569 PCTPTPPCAEMREDS | 0,295 4] Cluster A

Enter sequence(s) in FASTA format

=SHP2

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY GGEKFATLAELVQYYMEHHGOLKEKNGDVI
ELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLL TEKGKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDS
L TDLVEHYKKNPMVETLGTVLOLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECKLLYSRKEGQORQENKNKNRYKNILPF
DHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIMPEFETKCNNSKPKKSYIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYG| =
VMRVRNVKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAGPVWVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDI
REKGVDCDIDVPKTIQMVRSQKSGMVQTEAQYRFIYMAVOHYIETLORRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMRED
SARVYENVGLMOQQOQKSFR

Threshold Conscle

—) High ' Medium ' Low - Al Example | Clear | Submit

Figure2.11 : Prédiction des sites de S-nitrosylation des protéines par GPS-SNO

2.7.2. Deep nitro :

Deep nitro est un prédateur en ligne accessible gratuitement a l'adresse (http : //deepnitro.
renlab. Org) nécessite uniquement des séquences de protéines pour effectuer une prédiction. La
prédiction de la nitration de la tyrosine, nitrosylation de la cystéine, et les utilisateurs peuvent
choisir les types de modifications qui les intéressent dans le panneau d’options (Xie et al.,
2018). Afin d'équilibrer la précision des prédictions pour chaque type de modification, nous
avons choisi seuil ALL, basés sur les résultats de I'évaluation.
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Download

als

o it
e bed
D Position Peptide Score Cutoff Cluster
SHP2 62 KIQNTGDYYDLYGGE 0.017 0 Tyrosine Nitration
SHP2 63 IQNTGDYYDLYGGEK 0.027 0 Tyrosine Nitration
SHP2 66 TGDYYDLYGGEKFAT 0.006 0 Tyrosine Nitration
SHP2 80 TLAELVQYYMEHHGQ 0.063 0 Tyrosine Nitration
SHP2 81 LAELVQYYMEHHGQL 0.248 0 Tyrosine Nitration
SHP2 100 GDVIELKYPLNCADP 0.443 0 Tyrosine Nitration
SHP2 104 ELKYPLNCADPTSER 0.439 0 S-Nitrosylation
SHP2 174 VIHVMIRCQELKYDV 0.253 0 S-Nitrosylation
SHP2 179 IRCQELKYDVGGGER 0.131 0 Tyrosine Nitration
SHP2 197 LTDLVEHYKKNPMVE 0.19 0 Tyrosine Nitration
Figure2.12 : prédiction des sites de S-nitrosylation par DeepNitro.
2.7.3. GPS YNO?2 :
YNO2 est un logiciel pour prédire les sites de tyrosine nitration. Le logiciel a démontré une
précision prometteuse de 76,51%, une sensibilité de 50,09% et une spécificité de 80,18% a
partir de la validation de I'exclusion (11).Nous avons utilisé ce logiciel avec un seuil ALL .
€2 GPS-YNO2 1.0 = O

File Tools Help

Predicted Sites

Position Peptide Score Cutoff Cluster
62 FIQNTGDYY¥DLYGGE 0,451 0 Cluster C -
63 IQNTGDYYDLYGGERK 0,216 [ Cluster A
66 TGDYYDLYGGEKFAT 0,284 0 Cluster B
80 TLAELVQYYMEHHGQ 0,187 0 Cluster C
21 LAFELVQYYMEHHGQL 0,279 [ Cluster B
100 GDVIELKYPLNCADP 1,025 0 Cluster D 3
179 IRCQELEKYDVGGGER 0,741 0 Cluster D ]
197 LTDLVEHYKEKNPMVE 0,611 0 Cluster E
263 QQECKLLYSREEGQOR 1,085 0 Cluster D
279 ENENENRYENILPFD 0,48 0 Cluster E
304 PNEPVSDYINANIIM 1,349 0 Cluster B
327 NSKPEESYIATQOGCL 0,851 0 Cluster B
370 GESKCVEYWPDEYAL 0,99 [1] Cluster D
375 VEYWPDEYRLEEYGV 0,263 0 Cluster A
380 DEYALFKEYGVMRVRN 0,34 0 Cluster A
396 KESAARHDYTLRELKL 0,274 0 Cluster A =

Enter sequence(s) in FASTA format

~SHP2

MTSRRWFHPNITGVETEMLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVI
ELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKGKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDS
LTDLVEHYKKNPMVETLGTVLOLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPF
DHTRVWLHDGDPMNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKSYIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYG|
VMRVRNVKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAGPWVWWVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDII
REKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVATEAQYRFIYMAVOHYIETLORRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMRED
SARVYENVGLMQQOQKSFR

Threshold Console

[»

|4

High ) Medium ) Low - ANl [ Example I Clear ] Submit

Figure2.13 : Prédiction des sites de nitration des tyrosines par GPS-YNO?2,
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2.8. Modélisation moléculaire:
2.8.1. Swiss model:

SWISS-MODEL (http: //swissmodel. expasy. Org) est un serveur dédié a la modélisation
comparative automatisée des structures protéiques tridimensionnelles (3D). Il a été a l'avant-
garde de la modélisation automatisée depuis 1993 et reste la plateforme gratuite en ligne la plus
utilisée pour ce type de modelisation & I'heure actuelle.La structure de SHP1 a été modélisée
par swiss model en utilisant le Template 3ps5.1. A (Crystal structure of the full length Humain
Protein tyrosine phosphatase SHP-1), et celle de SHP2 avec le Template 4nwg.1.A (Crystal
structure of the tyrosine phosphatase SHP-2 with E139D mutation) prenant en considération
les valeurs de Z-score QMEAN et le GMQE score pour I’évaluation de qualité de structures.

E All Projects
A16T created yesterday at 21:35

Summary Templates @I Models 3 Project Data v
Model Results o Orderby:  Seq Identity v

1 593

Model 01

qi"/

Compare )

Download files & | Display files I

Oligo-State © GMQE © QMEANDisCo Global: ©
Monomer 0.83 £0.05

QMEANDIsCo Local

v
QMEAN Z-Scores v

v
Seq Identity
99.63%
Coverage

i
Model-Template Alignment v

Figure2.15 : Modélisation des structures tridimensionnelles des protéines par SWISS-Model.
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2.8.2. ERRAT :
L’outil ERRAT (https://saves.mbi.ucla.edu/) repose sur un algorithme statistique fonde sur les

interactions atomiques pour évaluer la qualité des structures protéiques obtenues par
cristallographie aux rayons X. Il se base sur ’analyse des interactions entre atomes non liés, en
les alignaient & celles observées dans une base de données de structures fiables a haute
résolution. Les valeurs d’erreur sont représentées en fonction de la position d’une fenétre
glissante de 9 résidus, ce qui permet de localiser les régions potentiellement incorrectes dans la
structure analysée (“ERRAT — UCLA-DOE Institute,” n.d).

Dans le cadre de notre étude, ERRAT a été utilisé pour valider les modéles 3D des protéines
SHP1 et SHP2 aprés modélisation, afin d’assurer leur fiabilité pour les analyses structurelles
ultérieures.mahsh

UCLA-DOE LAB — SAVES v6.1 UCLA

«— Control panel T New Job

job #259035: A70E.pdb

ERRAT
ERRAT

Overall Quality Factor

91.716
Log PostScript PDF

Chain A Chain A

Program: ERRAT2

File: A70E.pdb

Chain#:A

QOverall quality factor*: 91.716

Figure2.16 : Example d’une réalisation sur ERRAT.

34


https://saves.mbi.ucla.edu/

Matériels et méthodes

2.8.4. TM align :

TM-align (http://bioinformatics.buffalo.edu/TM-align) est un logiciel d’alignement des
protéines en format PDB ; Il est utilisé pour un alignement structurale exhaustive de 10
515 chaines protéiques représentatives issues de la Protein Data Bank (PDB) (13) .Nous avons
aligner nos séquences avec un seuil d'identité (TM score <1 et RMSD+0) .

TM-align Results

b b e e e e T e e

TM-align (Version 28198822) *

An algorithm for protein structure alignment and comparison *
Based on statistics: *
8.8 <« TM-score < @.3@, random structural similarity *

B.5 €« TM-score < 1.868, in about the same fTold &
Reference: ¥ Zhang and J Skolnick, MNucl Acids Res 33, 2382-9 (2685) *
*

*

Please email your comments and suggestions to: zhanglab@zhanggroup.org
e o S o O o o e R R o o e i R R o o ok R o o oF o R R 0RO i o SR R o o i o B 3 ol o o e S R o o e R o ok e ok R R ok

LI

NMame of Chain_1: AB33837
NMame of Chain_2: B833837
Length of Chain_1: 525 residues
Length of Chain_2: 525 residues

Aligned length= 525, RMSD= @.85, Seq_ID=n_identical/n_aligned= ©8.9938

TM-score= @.99348 (if normalized by length of Chain_1)

TM-score= @.99348 (if normalized by length of Chain_2)

(You should use THM-score normalized by length of the reference protein)

(":" denotes aligned residue pairs of d <« 5.@ A, "." denotes other aligned residues)
VRHFHRDLSGLDAET LLKGRGVHGS FLARPSRKNQGDFS LSVRVGDOVTHIRIQNSGDFYDLYGGEKFATLTELVEY Y TQQOGW

VRHFHRDLSGLDAET LLKGRGVHGS FLARPSRKNQGDFS LSVRVGDOVTHIRIQNSGDFYDLYGGEKFATLTELVEY Y TQQOGW

Figure2.18 : Alignement des structures des protéines par TM Align.

2.8.5. Chiméra :

Nous avons utilisé UCSF Chiméra pour la visualisation interactive et a I'analyse des structures
moléculaires ainsi que des données associées, telles que des cartes de densité, des trajectoires
et des alignements de séquenc
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6. Chapitre 6 : Discussion

SHP-1 est une proteine tyrosine phosphatase non réceptrice, principalement exprimée dans les
cellules hématopoiétiques et épithéliales. Agissant comme un régulateur négatif, SHP-1
intervient dans de nombreuses voies de signalisation des cellules eucaryotes, ou elle joue un
role essentiel dans la réduction et la terminaison des cascades de signaux(Liu et al., 2022).

SHP2 est une tyrosine phosphatases exprimée d’une maniére ubiquitaire, jouant un role
essentiel dans le développement du squelette ainsi que dans le maintien des chondrocytes, des
ostéoblastes et des ostéoclastes(Jensen et al., 2023).

L’analyse in silico réalisée dans cette étude a permis d’évaluer I’impact potentiel de plusieurs
(nsSNPs) identifiées dans les protéines SHP1 et SHP2, en s’appuyant sur différents outils bio-
informatiques spécialisés dans la prédiction des PTM. Les résultats obtenus mettent en évidence
des effets structuraux et fonctionnels notables, soulignant le rdle critique que peuvent jouer ces
variants dans la régulation des fonctions protéiques.

Les analyses a I’aide de GPS 6.0, NetPhos et MusiteDeep ont montré que certaines mutations
entrainent 1’apparition ou la disparition de sites de phosphorylation, ce qui peut impacter les
voies de signalisation intracellulaire. Chez SHP1, les mutations N303S et N305S se distinguent
par des scores éleves dans plusieurs outils, suggerant une modification fonctionnelle probable.
Chez SHP2, la mutation S44C montre une perte de site fortement phosphorylable, tandis que
G60S, 196S et P432H/R révelent de nouveaux sites potentiels, susceptibles de modifier
’activation ou I’interaction de SHP2 avec ses partenaires.

L’étude des résidus lysine et arginine a 1’aide de GPS-MSP, PRmePRed et Musite a permis de
détecter des variations significatives. Par exemple, R30Q (SHP1) induit une perte de site de
méthylation, suggérant une altération de la régulation épigénétique. Inversement, S454R et
R459P génerent de nouveaux sites de meéthylation, pouvant influencer la conformation ou la
stabilité de la protéine.

L’outil iCarPS a révélé des modifications importantes des profils de carbonylation,
principalement sur les résidus lysine, proline, arginine et thréonine. Ces modifications sont
associées au stress oxydatif et a la dégradation protéique. Chez SHP1, plusieurs mutations (ex.
E15K, N306K, K360R) induisent la perte de sites de carbonylation, tandis que d’autres (ex.
A323T, A455T) en introduisent de nouveaux. Chez SHP2, des régions sensibles comme les
positions 337, 357, 466 et 468 apparaissent particulierement sujettes a la carbonylation, en
raison de la concentration élevée de mutations affectant ces sites.

Les mutations affectant des résidus de tyrosine ont révélé des conséquences fonctionnelles
importantes sur la nitration, une PTM liée au stress oxydatif. Par exemple, H53Y et F71Y
(SHP2) créent de nouveaux sites, tandis que Y66H, Y279S, Y81N/D ou C459Y entrainent des
pertes ou déplacements de ces sites, ce qui pourrait modifier 1’activité enzymatique ou les
interactions de la protéine.

Certaines mutations introduisent ou éliminent des résidus cystéine, influencant potentiellement

la S-nitrosylation, une modification sensible au microenvironnement cellulaire. Des mutations
comme W6C, G60C ou R495C générent de nouveaux sites avec des scores prédictifs éleveés,

38



Discussion

alors que C459Y élimine un site clé, ce qui pourrait réduire la réactivité oxydative ou la
signalisation.

Enfin, I’analyse avec GPS-UBER et MusiteDeep a révélé des changements significatifs dans
la régulation de la dégradation des protéines. Chez SHP1, des mutations telles que E15K,
T337K, Q347K, R413K, T468K induisent des nouveaux sites d’ubiquitination, tandis que
d’autres comme R286Q, K360R, R495C sont responsables de pertes de sites, pouvant perturber
la régulation du cycle de vie protéique. Des observations similaires ont été faites chez SHP2,
notamment avec E69K, R501K et K55E, qui modulent la dynamique de 1’ubiquitination.

La modélisation moléculaire comparative a été menée afin d’évaluer I’impact structural de
plusieurs mutations nsSNPs identifiées dans les protéines SHP1 et SHP2. Grace a la plateforme
Swiss-Model, les structures tridimensionnelles des formes sauvages et mutées ont été générées,
permettant une évaluation approfondie des variations conformationnelles induites par les
mutations.

L’analyse des modéles obtenus a I’aide des outils ERRAT, PROCHECK, TM-align et SWISS-
MODEL a permis de valider la qualite et la fiabilité des structures géenerées. Les scores ERRAT
élevés (entre 93,6 % et 97,9 %) confirment la bonne cohérence structurelle globale des modeles.
Par ailleurs, I’analyse Ramachandran réalisee via PROCHECK indique que plus de 88 % des
résidus se situent dans des régions géometriqguement favorables, avec moins de 1,5 % dans les
zones interdites, ce qui témoigne d’une bonne qualité stéréochimique des structures modélisées.

Concernant la stabilité et la fidelite structurale, les résultats du RMSD calculés par TM-align
révélent que la majorité des mutations n’entrainent que des déviations minimes par rapport a la
structure de référence. Les mutations telles qu’I54N, G91D, P99A, R286Q, N305S, R393H,
R407Q et S454N présentent un RMSD trés faible, indiquant une forte similarité
tridimensionnelle avec la protéine native. En revanche, certaines mutations, comme E15K,
A323T, Q341P ou P423L, induisent des altérations locales modérées, sans toutefois
compromettre ’intégrité structurale globale de la molécule.

Il est également important de noter que les modéles génerés présentent des scores GMQE élevés
(entre 0,87 et 0,88), et des QMEAN Z-scores compris entre —0,54 et —1,13, des valeurs
considérées comme acceptables pour des modeles fiables. Quelques mutations, notamment
G91D et P99L, affichent des Z-scores légérement plus négatifs, ce qui pourrait indiquer une
altération conformationnelle locale sans impact majeur sur la stabilité globale.

Les données issues de TM-align confirment également que, malgré la présence de certaines
mutations plus perturbatrices (ex. D61G, G68W), la structure générale reste conservée, avec
des RMSD dans une plage acceptable et des TM-scores reflétant une similitude structurale
élevée.

Cette etude in silico souligne I’impact potentiel de plusieurs nsSNPs sur les PTM des protéines
SHP1 et SHP2, deux phosphatases clés impliquées dans la régulation immunitaire, la
prolifération cellulaire et la signalisation intracellulaire. Les résultats obtenus mettent en
lumiere plusieurs mutations prioritaires a fort potentiel fonctionnel, justifiant des études
expérimentales complémentaires pour valider leurs effets biologiques. Ces données offrent
également des perspectives prometteuses pour la compréhension des mécanismes
pathologiques liés aux déreglements de SHP1 et SHP2, notamment dans les cancers et les
maladies inflammatoires ou auto-immunes.

38



Conclusion et perspectives

CHAPITRE V :
CONCLUSION ET
PERSPECTIVES




Conclusion et perspectives

Chapitre 5 : Conclusion et perspectives

L’étude actuelle a examiné les effets des SNPs sur la structure et la fonction des phosphatases
SHP1 et SHP2 a I’aide des méthodes computationnelles. L’objectif principal était de prédire
I’impact de ces variations sur les modifications post-traductionnelles (PTM) et de réaliser des
mod¢élisations moléculaires afin d’évaluer leurs conséquences structurelles.

Parmi un total de 176 nsSNPs identifies dans SHP2 et 36 dans SHP1, nous avons détecté, a
I’aide d’outils bio-informatique de prédiction des PTM, couplée a la modélisation moléculaire,
a permis de retenir 10 SNPs dans SHP1 et 13 SNPs dans SHP2 comme étant probablement
délétéres.

Ces reésultats constituent une base préliminaire prometteuse pour des etudes de docking
moléculaires et des validations expérimentales ultérieures visant a confirmer 1’impact
fonctionnel de ces variations, notamment dans le contexte des pathologies associées a un
dysfonctionnement des phosphatases SHP1 et SHP2, telles que les cancers et les maladies auto-
immunes.

Notre étude in silico constitue une base préliminaire intéressante concernant I’impact potentiel
de certains SNPs sur la structure et la fonction des protéines SHP1 et SHP2. Ces résultats
pourraient servir de point de départ pour des études expérimentales visant a valider les effets
de ces variations et a mieux comprendre leur implication dans le développement de maladies
d’origine immunitaires.
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Chapitre 7 : ANNEXES

SHP1 Sauvage:

>sp|P29350|PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1
MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (E15K)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAKTLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (E15G)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAGTLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs : (L28P)

>sp|P29350[PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFPARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLYG
GEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKGEP
WTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHFK
KTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNLH
QRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQG
CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT
EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA
GIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL
EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK
SKGSLKRK

SHP1 SNPs: (R30Q)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLAQPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (154N)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRNQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANY IKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIOQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (A70E)

>sp|P29350|PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFETLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKGE
PWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHFK
KTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNLH
QRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQG
CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT
EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA
GIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL
EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK
SKGSLKRK

SHP1 SNPs: (G91D)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDDTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (P99A)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYALNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (P99L)

>sp|P29350|PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTHHLKYLLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (D104N)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSNPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (R286Q)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSQVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (V287M)

>sp|P29350[PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRMILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (D300N)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSNY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (N303S)

>sp|P29350[PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYISANYIKNQLLGPDENAKTYIASQG
CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT
EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA
GIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL
EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK
SKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (N305S)

>sp|P29350[PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINASYIKNQLLGPDENAKTYIASQG
CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT
EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA
GIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL
EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK
SKGSLKRK

SHP1 SNPs: (A323T)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYITSQG
CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT
EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA
GIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL
EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK
SKGSLKRK

SHP1 SNPs: (Q325H)

>sp|P29350[PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASH
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (Q341P)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SVv=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWPENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (E342G)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQGNSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (R358W)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGWNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (K360R)

>sp|P29350[PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNRCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (R393H)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLHTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (R407Q)

>sp|P29350[PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIQEIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (D419N)

>sp|P29350[PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPNHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (V422A)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGAPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (P423L)

>sp|P29350[PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVLSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (P448A)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SVv=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGAIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (S454N)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCN
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (S454R)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCR
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (A455T)

>sp|P29350[PTN6_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
TGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK
LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE
KSKGSLKR

SHP1 SNPs: (G456S)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANY IKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
ASIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK
LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE
KSKGSLKRK

SHP1 SNPs: (G456D)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
ADIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (G458S)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SVv=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGISRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK
LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE
KSKGSLKRK

SHP1 SNPs :(R459P)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGPTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK
LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE
KSKGSLKRK

SHP1 SNPs :( D467N)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDY INANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVINMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs :( R495C)

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SVv=1

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY
GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG
EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF
KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL
HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ
GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT
TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS
AGIGRTGTHVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQCSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK
KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK
EKSKGSLKRK
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SHP2 sauvage:

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (W6C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRCFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HY IETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G13S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITSVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (A16T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVETENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (A16G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEGENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFE TKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R32M)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLAMPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G39R)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPRDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (S44C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLCVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (V51A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAATHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (H53N) :

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTNIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (H53Y)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTYIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (H53D)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTDIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (H53Q)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTQIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (154F)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHFKIQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (154N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHNKIQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (154M)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHMKIQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (K55E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIEIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (I56F)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKFQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (I156N)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKNQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (156T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKTQNTGDYYDL
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (G60R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTRDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G60S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTSDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G60C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTCDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G60V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTVDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G60A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTADYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D61A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGAYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D61V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGVYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

73



Annexes

SNPs SHP2 (D61G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGGYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D64V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYVLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D64G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYGLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (L65Q)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDQ
YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK
GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL
VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE
CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPK
KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN
VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (L65P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDPY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (Y66H)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLH
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G67E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
EGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G67A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
AGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G67V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
VGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G68R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GREKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G68W)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GWEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G68E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GEEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G68A)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GAEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (E69K)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGKKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (E69G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGGKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

78



Annexes

SNPs SHP2 (F71l)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKIATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (F71L)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKLATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (F71V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKVATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

79



Annexes

SNPs SHP2 (F71Y)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKYATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (F71C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKCATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (A72T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFTTLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (A72D)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFDTLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (A72G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFGTLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (T73P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFAPLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (L74F)

>sp|Q06124|PTN11 HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATFAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (E76G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAGLVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (L77F)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAEFVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y81N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYNMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (Y81D)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYDMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G93R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNRDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G93A)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNADVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G93V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNVDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (196S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVSELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVK YWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (196T)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVTELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (L98P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIEPKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (L98H)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIEHKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P101A)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYALNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P101T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKY TLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P101S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYSLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKS
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SNPs SHP2 (P101H)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYHLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (Y2795S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRSKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1282T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNTLPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKK
SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D286H)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFHHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D286V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFVHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R289G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTGVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (R289S)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTSVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V290D)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRDVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V290A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRAVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2(D303Y)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSYYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2(Y304N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDNINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (Y304H)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDHINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y304D)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDDINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1305N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYNNANIIMPEFETKCNNSKPKK
SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1305M)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYMNANIIMPEFETKCNNSKPKK
SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (N306K)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY IKANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1328T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YTATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (Y304H)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDHINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y304D)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDDINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1305N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYNNANIIMPEFETKCNNSKPKK
SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1305M)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYMNANIIMPEFETKCNNSKPKK
SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (N306K)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY IKANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1328T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YTATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G332A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQACLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

93



Annexes

SNPs SHP2 (G332D)

>sp|Q06124|PTN11 HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQDCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G332V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQVCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (L334Q)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCQQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (T337K)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNKVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (M344V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRVVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK
ESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAG
PVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH
YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR

SNPs SHP2 (M3441)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLONTVNDFWRIVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK
ESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAG
PVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH
YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR
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SNPs SHP2 (Q347K)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFKENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (Q347R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFRENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK
ESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAG
PVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH
YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR

SNPs SHP2 (M355T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVTTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK
ESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAG
PVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH
YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR
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SNPs SHP2 (T357R)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTRKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (T357M)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTMKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (E361Q)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVQRGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
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HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P372S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWSDEYALKEY GVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R413K)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTEKTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (W423C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTCPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P424A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWADHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (P424S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWSDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P424T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWTDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P424R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWRDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (P424L)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWLDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G427S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHSVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G427R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHRVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G427C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHCVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G427A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHAVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G427V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHVVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V428M)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGMPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (V428E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGEPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (V428A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGAPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V428G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGGPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P429A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVASDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P4295S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVSSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P429T)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFE TKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVTSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P429H)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVHSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P429R)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVRSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (P429L)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVLSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (P432H)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDHGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P432R)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDRGGVLDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (V435G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGGLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (L436V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVVDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (L436P)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVPDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (L436Q)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVQDFLEEVHHKQESIMD
AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV
QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG
LMQQQKSFR

SNPs SHP2 (V457L)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVLHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (V457M)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVMHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V457E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVEHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V457A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVAHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (V457G)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVGHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (H458N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVNCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (H458P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVPCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (H458Q)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVQCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (C459Y)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHYSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (S460N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCNAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (S460R)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCRAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (A461P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSPGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (A461S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSSGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (A461G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSGGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (A461V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSVGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1463N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGNGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (1463S)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGSGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G464S)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGISRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G464C)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGICRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G464D)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIDRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G464A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIARTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G464V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIVRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (R465G)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGGTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R465W)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGWTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R465P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGPTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (R465L)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGLTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R465Q)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGQTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (T466R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRRGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (T4661)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRIGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQY RFIYMAVQH
YIETLORRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR

SNPs SHP2 (G467R)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTRTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (G467E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTETFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G467E)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTETFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (T468P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGPFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (T468K)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGKFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

111



Annexes

SNPs SHP2 (T468R)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGRFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (T468M)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGMFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D473N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVINILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D473H)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIHILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D473V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIVILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D489G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIGVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D489A)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIAVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D489V)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIVVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (D489E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLONTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIEVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
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HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1494F)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTFQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (1494N)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTNQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (V497E)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMERSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

114



Annexes

SNPs SHP2 (R498G)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVGSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R498Q)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVQSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R498P)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVPSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Q500P)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSPRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R501G)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQGSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEY TNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR

SNPs SHP2 (R501K)

>sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0X=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDY INANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDY TLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQKSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL
MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y542C)

>sp|Q06124|PTN11_ HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens
0OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY
GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG
KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE
HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK
LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS
YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV
KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA
GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
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