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Résumé 

 
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 manière ubiquitaire dans les cellules des mammifères et agit principalement 

comme un régulateur positif des voies de signalisation, SHP1 est, quant à elle, principalement 

exprimée dans les cellules hématopoïétiques et est généralement considérée comme un 

régulateur négatif de diverses cascades de signalisation. Leur dérégulation est associée à 

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 nucléotidiques 

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 à l’aide de SWISS 

MODEL, suivie d’une évaluation de la qualité structurale par ERRAT et PROCHECK, l’outil 

Tm align a été utilisé pour l’alignement, tandis que chiméra a servi à la visualisation interactive 

et la superposition des structures obtenues. 

Résultats : Nos résultats suggèrent 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, l’ubiquitination, la 

carbonylation, la S-nitrosylation et la Thyrosine nitration entraînant ainsi des altérations 

structurales au niveau des protéines concernées. 

Conclusion : Notre étude in silico constitue une base préliminaire intéressante concernant 

l’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 à valider 

les effets de ces variations et à 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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 ملخص
 

مسارات العديد من  نوعين من بروتينات التيروزين فوسفاتاز غير المرتبطة بالمستقبلات، وتلعبان دورًا مهمًا في تنظيم SHP2و SHP1تعد  المقدمة:

م إيجابي لمسارات الإشارة، فإن بشكل واسع في خلايا الثدييات وتعمل بشكل أساسي SHP2 الإشارة الخلوية. بينما يتم التعبير عن تعُبَّر  SHP1 كمُنظ ِّ

م  هاتين البروتينتين بعدة أمراض،  لمختلف سلاسل الإشارات. وقد ارتبط اختلال تنظيم سلبيبشكل رئيسي في الخلايا المكونة للدم، وتعُتبَر عمومًا كمُنظ ِّ

 .والسرطانات، والاضطرابات الالتهابية لا سيما أمراض المناعة الذاتية،

، GPS6.0 :مجموعة من الأدوات المعلوماتية الحيوية للتنبؤ بالتعديلات ما بعد الترجمة، من بينها استخدمنا المواد والطرق:

MusiteDeep ،NETPhos 3.1 ،GPS-MSP ،GPS-UBER ،PRmePRed ،DeepNitro ،iCarps ،GPS-YNO2 

، وتم تقييم جودة هذه SWISS-MODEL بعد ذلك، تم بناء نماذج جزيئية للبروتينات المتحوّرة باستخدام أداة .GPS-SNO 1.0و

 بـلمقارنة الهياكل ثلاثية الأبعاد، وتمت الاستعانة  Tm-align ، كما استخُدمPROCHECKو ERRAT النماذج بواسطة

Chimera لعرضها بصريًا بشكل تفاعلي. 

قد تؤدي إلى تغيرّات  (SHP2 طفرة في 146و SHP1 طفرة في 32) أظهرت نتائجنا أن بعض الطفرات غير المرادفة :النتائج

يتسبب في  في أنماط التعديلات ما بعد الترجمة، مثل الفسفرة، التعديل الميثيلي، الارتباط باليوبيكويتين، والإضافة الكربونيلية، مما قد

 .اضطرابات على مستوى البنية البروتينية

تشكّل دراستنا الحاسوبية خطوة أولى مهمة نحو فهم التأثيرات المحتملة لبعض الطفرات الجينية على بنية ووظيفة  :الاستنتاج

ائج وفهم دورها في تطور ، كما قد تمثل أساسًا لدراسات تجريبية مستقبلية تهدف إلى التحقق من هذه النتSHP2و SHP1 البروتينين

 .الأمراض ذات المنشأ المناعي بشكل أفضل

 

 

في  ، النمذجة الجزيئية، التعديلات بعد الترجمة،(SNPs) ، تعدد أشكال النوكليوتيد المفردSHP1 ،SHP2 :الكلمات المفتاحية

السيليكو.
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2 

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 

gène protein tyrosine phosphatase non-receptor type6 (PTPN6), qui se localise sur le 

chromosome humain 12p13 (Varone et al.,2020), et est  principalement exprimé par les cellules 

hématopoïétiques (Tidow et al., 1999). Dans le système immunitaire, SHP1 joue un rôle 

essentiel dans la régulation du développement et du fonctionnement des mastocytes et de 

l’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 suggèrent 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 gène protein 

tyrosine phosphatase non-receptor type 11 (PTPN11) est une tyrosine phosphatase non-

récepteur qui s’exprime d’une façon ubiquitaire dans presque toutes les cellules d’organisme. 

SHP2 est une molécule de signalisation clé qui joue un rôle 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 gène PTPN11 (Zhang et al., n.d.). 

Le polymorphisme dans l'expression des gènes 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 à un même 

médicament. Un SNP peut modifier les acides aminés codés, influençant ainsi la susceptibilité 

à la maladie (non synonyme), et potentiellement avoir un impact sur la régulation de 

l'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 à identifier de nouvelles cibles thérapeutiques (Mah et al., 2011).
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À l'aide d'approches in silico, nous analyserons l'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 à identifier 

des approches thérapeutiques pour la détection et le traitement de ces maladies. 

Variations d'ADN, se manifestant par des variations dans une population donnée, telles que les 

réponses divergentes des individus à un même médicament. Un SNP peut modifier les acides 

aminés codés, influençant ainsi la susceptibilité à la maladie (non synonyme), et potentiellement 

avoir un impact sur la régulation de l'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 à identifier de nouvelles cibles thérapeutiques (Mah et al., 2011). 

À l'aide d'approches in silico, nous analyserons l'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 à 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 à la fois positifs et négatifs sur les voies de signalisation cellulaire. 

Elles jouent un rôle 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). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 1.1. Représente différents types de protéines tyrosine phosphatases (PTPs) classées en 

deux grandes familles : 

•Intracellular 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 entraîne 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 à 

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 hématopoïétiques et dans le noyau des cellules non 

hématopoïétiques, y compris les cellules épithéliales (Simoneau, 2009). 

1.1.2.2. La localisation du gène (PTPN6) : 

Le gène PTPN6 se localise dans le chromosome humain 12p13.31 (Figure 1.2. NCBI gène 

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 hématopoïétiques (Lim et al., 2023). 

  

 

 

  

 

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 à l'extrémité N-terminale 

de la molécule, suivis d'un domaine catalytique et d'une queue C-terminale contenant plusieurs sites 

de phosphorylation (Figure 1.3). Les domaines SH2 se lient à des tyrosines phosphorylées 

spécifiques qui sont importantes pour la localisation et la régulation de l'activité du SHP1 (López-

Ruiz et al., 2011). 

 

 

 

 

 

SHP1 est caractérisé par un mécanisme d'auto-inhibition ; par le quel son domaine N-SH2 bloque 

le domaine catalytique qui maintient l'enzyme dans une conformation inactive (Yang et al., 2003).

Figure 1.2. La structure du gène PTPN6 (NCBI gène 

viewer) 

Figure 1.3. La structure protéique de  SHP1 (Hao et al., 2021) 
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1.1.2.4. Fonction immunologique : 

La protéine SHP1 joue un rôle 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, l’axe lyn-CD22-SHP1 module de façon cruciale leur sensibilité à l'antigène au cours 

de la maturation, tout en jouant un rôle 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 à la régulation de l’activité immunosuppressive des cellules 

souches mésenchymateuses (CSM) en contrôlant l’expression de l’inducible Nitric Oxide 

Synthase (iNOS) (Abram et Lowell, 2017). Dans les cellules endothéliales, l’activation de 

SHP1 par le facteur de nécrose tumorale (TNF) inhibe la prolifération induite par des facteurs 

de croissance tels que le VEGF et l’EGF (López-Ruiz et al., 2011). Enfin, SHP1 favorise la 

croissance des cellules souches, ce qui peut conduire au développement d’un phénotype 

myéloprolifératif (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 rôle crucial dans 

la prolifération, la différenciation, la survie et la mort cellulaire (Xu et al., 2019).

Figure1.4 : Structure cristalline de SHP1 (Yang et al., 2003). 
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1.1.3.2. Localisation du gène PTPN11 :  

 Le gène PTPN11 code pour la phosphatase SHP-2, qui est localise sur le chromosome 12 

humain (12q24. 1) (Xu et al., 2019). Il se compose de 17 exons selon le NCBI gene viewer 

(Figure1.5). 

  

 

 

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) (Figure1.6) et d’un motif riche en proline (LaRochelle et al., 2016).  

 

  

 

 

 

La structure cristalline montre que la SHP2 possède un mécanisme d'auto-inhibition de l'activité 

catalytique par le domaine SH2 N-terminal (Feng, 1999). Selon lequel, dans l'état inactif, la 

boucle arrière du domaine N-SH2 se replie dans la poche catalytique de la PTP, rendant ainsi 

SHP2 inactif tant sur le plan physique que biochimique (Figure1.7). 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 catalytique de l'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.

Figure1.5. La structure du gène PTPN11 (NCBI gene viewer). 

 

Figure1.6. Structure de SHP2 (Hao et al., 2021). 
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1.1.3.4. Les fonctions immunologiques : 

SHP2 joue un rôle essentiel dans divers processus cellulaires et physiopathologiques. Elle 

intervient dans la croissance et la maturation des chondrocytes, où son absence entraîne une 

surexpression des marqueurs des chondrocytes hypertrophiques précoces et une réduction de 

ceux associés aux stades avancés de l’hypertrophie, comme observé dans les cultures de pellets 

de chondrocytes déficients en SHP2. Par ailleurs, SHP2 exerce une régulation négative de 

l’ostéoclastogenèse, contribuant ainsi à limiter la résorption osseuse. Elle agit en réduisant la 

sécrétion de cytokines pro-inflammatoires telles que l’interleukine 1 beta (IL-1β), et 

l’interleukine 6 (IL-6) et TNF-α par les macrophages, ce qui restreint la formation excessive 

d’ostéoclastes. En parallèle, elle favorise la sécrétion de cytokines anti-inflammatoires, 

notamment IL-4 et IL-10, qui stimulent l’ostéogenèse et inhibent la résorption (Zhang et al., 

2023). 

SHP2 participe également à la prolifération des cellules pré-B, renforçant ainsi son 

implication dans l’hématopoïèse (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). 

 

 

 

 

Figure1.7. 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). 
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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 (Ig) et qui se lie à Protéine 

régulatrice du signal alpha et gamma (SIRPα/γ) et inhibe la phagocytose en libérant un signal 

« Don’t eat me » transmis via les phosphatases SHP1 et SHP2 (Koskinen et al., 2013). 

SIRP α et γ appartiennent à la famille des protéines transmembranaires exprimées 

principalement dans les cellules myéloïdes. SIRP α est un régulateur négatif de la fonction 

phagocytaire (Choi et al., 2021) qui phosphoryle la tyrosine associée à immunoreceptor 

Tyrosine-based Activation  Motif (ITIM) et recrute les phosphatases SHP1 et SHP2 grâce à son 

interaction avec CD47, ce qui diminue l'expression des gènes nécessaires à l'activation des 

phagocytes (de Almeida et al., 2012). 

SIRPγ 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 à la stimulation par les super antigènes, l'apoptose, et la 

migration transendothéliale des cellules T (Smith et al., 2021). 
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1.1.5. La voie de signalisation SHP1/SHP2 : 

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 à base de 

tyrosine (ITIM) du récepteur immunitaire SIRPα (Wang et al., 2011a) ce qui entraîne la 

déphosphorylation de la molécule en aval-motif activateur à base de tyrosine (ITAM) et 

l'accumulation de dommages à la myosine IIA dans la synapse phagocytaire  (Figure1.8), 

libérant ainsi le signal « Don’t eat me » qui inhibe la phagocytose (Liao et Niu, 2022). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

D'autre part, SHP1/SHP2 joue un rôle 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 

l'interaction entre SLP-76 et Phosphatase C gamma (PLC-γ), 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 

Figure1.8. Signal "Don’t eat me" (Liao and Niu, 2022). 
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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 parallèle à Ras, les cibles précises que ce dernier favorise au niveau de 

l'activation de Ras/ERK demeurent sujettes à 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 l'EGFR, mais est nécessaire pour le 

signalement AKT induit par le PDGF et l'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 :  

 SHP1 : 

Des mutations du gène PTPN6 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 dérégulent la 

signalisation BCR-ABL, ce qui conduit à un lymphome myéloïde. De plus, dans le lymphome 

à cellules T, la méthylation du promoteur entraîne une signalisation IL-2R persistante et 

l'activation de JAK3. D'autre part, les cancers de l'ovaire et du sein sont associés à une 

expression élevée de SHP-1 (Sharma et al., 2016). 

 SHP2 : 

L'expression anormale de SHP2 ou son activation constante due à 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 rôle 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 à son potentiel oncogène, les mutations germinales et somatiques à gain de 

fonction dans SHP2 ont été associées à la leucémie myélomonocytaire juvénile (JMML), une 

maladie myéloproliférative touchant les jeunes enfants (Xu et al., 2010), ainsi qu'à 7 % des 

leucémies lymphoblastiques aiguës à précurseurs B et à 5 % des leucémies myéloïdes aiguës. 

Des mutations du gène SHP2 ont également été détectées dans le myélome multiple et dans des 

tumeurs solides des poumons, de la peau, du système nerveux et du côlon (LaRochelle et al., 

2016). 
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1.1.6.2. Ies maladies inflammatoires et auto-immunes : 

 SHP1 : 

Les souris présentant des mutations du gène SHP-1, en particulier les souris motheaten (me) et 

viable motheaten (mev) (Figure 1.9), souffrent d'une immunodéficience sévère et sont sujettes 

aux maladies auto-immunes (Wang et al., 2011a). De plus, les souris Motheaten présentent 

plusieurs anomalies lymphoïdes, caractérisées par une hypergammaglobulinémie, la présence 

d'auto-anticorps circulants et le dépôt 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-1a spléniques. Cette 

observation indique que la déficience en SHP1 entraîne l'expansion des cellules B-1a, au 

détriment des cellules B-2 (Pao et al., 2007). 

La suppression du gène PTPN6 dans les neutrophiles a entraîné une inflammation cutanée, mais 

pas d’auto-immunité (Abram et al., 2013). 

La diminution de l'activité de SHP1 entraîne l'activation continue du Transducteur de signal et 

activateur de transcription 5 (STAT5), qui à son tour favorise la croissance des cellules souches 

hématopoïétiques. Ce changement contribue finalement au développement d'un phénotype 

myélodysplasique/ myéloprolifératif (Abram et Lowell, 2017). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 SHP2 : 

SHP2 mutée favorise l'inflammation du psoriasis médiée par l’axe TLR7/Endosome/NF-κB. 

Elle favorise également directement la polarisation des macrophages vers le phénotype pro-

inflammatoire M2 (Pan et al., 2022). Par ailleurs, SHP2 renforce l'agressivité des synoviocytes 

de type fibroblastes (FLS) dans la polyarthrite rhumatoïde (PR), en augmentant leur survie, 

Figure 1.9. Conséquences des déficiences en SHP1 (Abram et al., 2013). 
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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 l’implication 

significative de SHP2 dans la pathogenèse de cette maladie (Maeshima et al., 2016). Enfin, 

SHP2 contribue à la promotion de l'inflammation en augmentant la production de CXCL8, 

anciennement appelée IL-8 (Liu et al., 2021). 

1.1.7. Therapies ciblant SHP : 

 SHP1 : 

Ce tableau rassemble plusieurs inhibiteurs de kinases qui agissent en activant la phosphatase 

SHP-1, ce qui entraîne des effets anticancéreux par modulation de la voie de signalisation 

STAT3, souvent impliquée dans la survie et la prolifération des cellules 

tumorales(Tableau1.1). 

Tableau1.1.Thérapies ciblant SHP-1 

Anticorps Fonction 

Nintedanib Inhibiteur de kinase qui a démontré sa capacité à activer directement SHP-1 et 

à induire l'apoptose dans les cellules cancéreuses du sein triple négatif. 

(Markovics1* 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 entraîne une régulation à la baisse 

de l'activité STAT3. (Lim et al., 2023). 

Régorafénib Inhibiteur de protéine kinase à cibles multiples très similaire au sorafénib. Il 

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 empêche 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). 
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 SHP2 : 

Ce tableau présente une sélection de molécules impliquées dans la régulation de l’activité de 

la phosphatase SHP2 et décrit leurs fonctions respectives dans divers contextes biologiques 

et pathologiques. Chaque molécule agit par un mécanisme spécifique (Tableau1.2). 

Tableau 1.2. Thérapies ciblant SHP-2  

 

Molécules Fonction 

CD31 Régulateur d'activation des lymphocytes T par le recrutement et 

l'activation de SHP2 à 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 à la hausse la SHP2 qui supprime la voie de 

signalisation JAK-STAT activée par l'IFN-I), inhibant ainsi 

l'inflammation médiée par les macrophages dans le diabète de type 1 

(T1DM) (Pan et al., 2022). 

Curcumine Agoniste de SHP2 qui a le potentiel de réduire l'inflammation en 

activant la SHP2, qui interfère 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 séquences d'ADN identiques à l'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 allèles. Les SNP sont dispersés dans tout le génome à une fréquence d'environ un pour 1 

000 paires de bases, les plus importants étant situés dans les régions codantes. À 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, à savoir : 

 SNPs synonymes: 

Le remplacement d'un codon par un autre peut générer un acide aminé identique ou similaire 

(Korzeniewski et al., 2013). Cela fait référence à la situation où des mutations dans les 

séquences d'ADN se produisent sans modifier ni altérer la séquence d'acides aminés (Hossain 

et al., 2020). 

 SNPs non-synonymes : 

Ce variant faux-sens entraîne une modification de la séquence d'acides aminés 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 l'auto-

immunité : 

Les recherches portant sur SNP apportent des données précieuses sur la compréhension des 

maladies complexes, en facilitant l'identification des groupes de patients à risque et en 

contribuant à la mise en place de stratégies thérapeutiques ciblées (Courivaud et al., 2012). Ils 

représentent également des marqueurs génétiques pertinents pour explorer les variations 

interindividuelles dans la réponse aux traitements médicamenteux, ainsi que pour l’étude de 

maladies courantes telles que le diabète, 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 à l’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, remplaçant partiellement ou totalement les expériences biologiques 

traditionnelles. Avec les récents progrès des technologies numériques et l’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 être incomplètes ou biaisées. De ce fait, elles n’arrivent pas 

toujours à refléter fidèlement la complexité des systèmes 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 l’importance biologique de 

chacun. Toutefois, des outils de bio-informatique peuvent être utilisés pour identifier les SNPs 

potentiellement délétères susceptibles d’affecter des cibles thérapeutiques importantes, avant 

une validation expérimentale plus approfondie. Étant donné la multiplicité des outils de bio-

informatique accessibles en ligne, le choix de l’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 à 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, à l’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. Généralités : 

Les modifications post-traductionnelles (PTM) des protéines impliquent des changements 

covalents qui se produisent soit pendant les modifications co-traductionnelles, soit après la 

traduction. Dans les cellules eucaryotes, des PTM ont été identifiées sur les chaînes 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, où un groupe phosphate inorganique est transféré aux chaînes 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) influençant de manière 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 rôle important dans la régulation du destin cellulaire (Dai et al., 2021). 

1.5.4. Ubiquitination : 

Ce processus repose sur la fixation d'une ubiquitine à une protéine cible. L'ubiquitine est une 

protéine composée de 76 acides aminés qui existe sous forme libre ou qui peut être conjuguée 

à 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 phénomène d'oxydation catalysée par les métaux (MCO) a été 

décrit pour la première 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'hydrogène, produisant des radicaux hydroxyles hautement 

réactifs. Ces radicaux hydroxyles peuvent oxyder les chaînes latérales des acides aminés ou 

cliver le squelette protéique, entraînant diverses modifications, notamment la formation de 

carbonyles réactifs. (Fedorova et al., 2014). 

1.5.6. S-nitrosylation: 

La S-nitrosylation est la liaison covalente d'un groupe monoxyde d'azote à la chaîne latérale 

thiol de la cystéine. Cette processus joue un rôle important dans la médiation des effets étendus 

de l'oxyde nitrique (NO) sur la transduction du signal cellulaire et offre un moyen de régulation 

physiologique basé 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 l'anion peroxynitrite (ONOO-) 

extrêmement réactif. La production excessive de monoxyde d'azote (NO) et de superoxyde 

(O2−) par l'anion peroxynitrite a été associée au vieillissement et à diverses affections telles 

que l'inflammation, l'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 

protéines. En effet, la problématique structurelle couramment abordée par la modélisation 

consiste à prédire le type d’effet induit par une modification post-traductionnelle, qu’il s’agisse 

d’un ajustement local affectant principalement les chaînes latérales voisines, ou d’une 

réorganisation globale impliquant fortement l’ossature de la protéine. Chaque modification 

post-traductionnelle génère 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 rôle essentiel dans la régulation 

des voies de signalisation impliquées dans les réponses immunitaires, la croissance cellulaire, 

la différenciation et la tumorigenèse. Des altérations génétiques, notamment les 

polymorphismes nucléotidiques simples, pouvant perturber la structure et/ou la fonction de ces 

protéines, conduisant potentiellement à 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. Dès 

lors, comment les SNPs affectant SHP1 et SHP2 peuvent-ils influencer leur structure, leurs 

modifications post-traductionnelles, et par conséquent leur fonction biologique dans le contexte 

des maladies immunitaires et oncologiques ? 

1.6.2. Objectifs : 

L’objectif principal de ce mémoire est d’évaluer, à l’aide d’approches bio-informatiques, 

l’impact structurel et fonctionnel de certains SNPs identifiés dans les gènes codant pour les 

phosphatases SHP1 et SHP2, en mettant l’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 nsSNPs présents dans les gènes PTPN6 (SHP1) et PTPN11 (SHP2) à 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 l’étude 

Ces travaux de mémoire de fin d'études, réalisé 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 à 

conséquences fonctionnelles sur le CD172a, SHP1 et SHP2 », sous l’encadrement de Mme 

Hadjij Zyneb, au sein du Laboratoire de Biologie Moléculaire Appliquée et Immunologie, 

dirigé par le Professeur Aribi Mourad. 

Au cours de cette étude, 36 variations dans le gène PTPN6 (SHP1), telles que : 

(E15K, E15G, L28P, R30Q, I54N, 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 identifiées dans le gène PTPN11 (SHP2), parmi 

lesquelles : (W6C, G13S, A16T, A16G, R32M, G39R, S44C, V51A, H53N, H53Y, H53D, 

H53Q, I54F, I54N, I54M, K55E, I56F, I56N, I56T, G60R, G60S, G60C, G60V, G60A, D61A, 

D61V, D61G, D64V, D64G, L65Q, L65P, Y66H, G67E, G67A, G67V, G68R, G68W, G68E, 

G68A, E69K, E69G, F71I, F71L, F71V, F71Y, F71C, A72T, A72D, A72G, T73P, L74F, E76G, 

L77F, Y81N, Y81D, G93R, G93A, G93V, I96S, I96T, L98P, L98H, P101A, P101T, P101S, 

P101H, Y279S, I282T, D286H, D286V, R289G, R289S, V290D, V290A, D303Y, Y304N, 

Y304H, Y304D, I305N, I305M, N306K, I328T, G332A, G332D, G332V, L334Q, T337K, 

M344V, M344I, Q347K, Q347R, M355T, T357R, T357M, E361Q, P372S, R413K, W423C, 

P424A, P424S, P424T, P424R, P424L, G427S, G427R, G427C, G427A, G427V, V428M, 

V428E, V428A, V428G, P429A, P429S, P429T, P429H, P429R, P429L, P432H, P432R, 

V435G, L436V, L436P, L436Q, V457L, V457M, V457E, V457A, V457G, H458N, H458P, 

H458Q, C459Y, S460N, S460R, A461P, A461S, A461G, A461V, I463N, I463S, G464S, 

G464C, G464D, G464A, G464V, R465G, R465W, R465P, R465L, R465Q, T466R, T466I, 

G467R, G467E, T468P, T468K, T468R, T468M, D473N, D473H, D473V, D489G, D489A, 

D489V, D489E, I494F, I494N, V497E, R498G, R498Q, R498P, Q500P, R501G, R501K, 

Y542C). 

Notre étude actuelle s’articule autour de deux axes principaux : l’identification des 

modifications post-traductionnelles (phosphorylation, méthylation, ubiquitination, 

carbonylation, S-nitrosylation, nitration de la tyrosine) susceptibles d’être altérées par les 

variations SNP, et la modélisation tridimensionnelle des protéines mutées afin de prédire les 

impacts structurels et fonctionnels associés à ces mutations. Ces approches visent à mieux 

comprendre les liens potentiels entre ces variations génétiques et certaines pathologies d’origine 

immunitaire, notamment les cancers et les maladies auto-immunes. 
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Ubiquitination : 

GPS-UBER 

Phosphorylation : 

GPS 6.0 ; Netphos 3.1 

et Musitedeep. 

 

PROCHECK 

Les séquences protéique FASTA 

(ID : P29350 , Q06124) 

 Modélisation Evaluation Prédiction 

S-nitrosylation : 

GPS SNO1 et 

Deepnitro 

Méthylation : 

PRmePRed et 

GPS MSP. 

Tyrosine nitration : 

Deepnitro et GPS-

YNO2. 

 

SWISS-MODEL 

TM-align 

ERRAT 

Chimera 

Carbonylation

 : Icarps. 

Figure2.1 : Plan de l’étude 

https://www.uniprot.org/uniprotkb/P29350/entry
https://www.uniprot.org/uniprotkb/Q06124/entry
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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 séquences 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), l'Archive UniProt (UniParc) et les 

ensembles de protéines pour les génomes complètement 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 séquences canoniques des protéines SHP1 et SHP2 ont été 

obtenues à partir de la base de données Uniprot, afin de permettre l’identification des variations 

d’intérêt. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figure2.2 : Données de PTPN6 obtenues via UniProt 

https://www.uniprot.org/
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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 dédié à la phosphorylation qui répertorie 44 046 protéines kinases (PK) chez 185 

espèces, dont 500 PK chez l'être 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 

protéique peut être 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 à des bases de 

données expérimentales. 

Figure2.3 : Données de PTPN11 obtenues via UniProt 

https://gps.biocuckoo.cn/
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   2.3.2. Netphos : 

Dans notre cadre de recherche l’outil Netphos (https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhos-

3.1/) a été utilisé pour la prédiction des sites de phosphorylation. Il 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. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure2.4 : Prédictions des sites de phosphorylation par GPS 6.0 

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

https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhos-3.1/
https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhos-3.1/
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2.3.3. Musite Deep : 

MusiteDeep ( https://www.musite.net/) est un outil destiné à prévoir des sites de 

phosphorylation et méthylations et ubiquitination  généraux et spécifiques aux kinases  .Il reçoit 

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 après l’introduction de 

mutations. Les séquences ont été introduites au format FASTA, et l’analyse a été réalisée avec 

un seuil de confiance fixé à 0.5, ce qui correspond au seuil par défaut recommandé par l’outil. 

Ce seuil permet un équilibre entre sensibilité et spécificité dans la détection des résidus 

phosphorylables. Grâce à son approche basée sur le deep learning, MusiteDeep offre une 

précision appréciable pour l’identification des modifications post-traductionnelles. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2.4. Prédiction des sites de méthylation : 

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 caractéristiques biochimiques et des modèles statistiques (Deng et al., 2017b). L’outil 

utilise par défaut un seuil de 0.5 (low) pour assurer une sensibilité accrue lors de 

l’identification des sites de méthylation. 

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

par MusiteDeep. 

http://msp.biocuckoo.org/
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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, l’analyse a été 

réalisée avec un seuil de 0.5, permettant de prédire les résidus d’arginine susceptibles d’être 

méthylés. Cette prédiction contribue à mieux comprendre l'impact des SNPs sur les 

modifications post-traductionnelles, notamment en lien avec les fonctions biologiques 

régulées par la méthylation. 

 

 

 

 

 

Figure2.7 : Prédiction des sites de méthylation par GPS-MSP. 

https://bioinfo.icgeb.res.in/PRmePRed/
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2.5. Prédiction des sites d’ubiquitination : 

    2.5.1. GPS UBER : 

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.  

 

 

 

 

 

 

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

Figure2.9 : Prédictions des sites d’ubiquitination par GPS-UBER. 

https://gpsuber.biocuckoo.cn/online.php
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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 

caractéristiques a été appliquée. (10).Pour identifier les résidus susceptibles d’être carbonylés, 

principalement sur les acides aminés comme la proline, la lysine, l’arginine et la thréonine. Il 

fonctionne à partir de séquences protéiques au format FASTA et permet d’anticiper l’impact 

potentiel des modifications oxydatives sur la fonction ou la stabilité des protéines. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Figure2.10 : Prédiction des sites de carbonylation par iCarPS 

http://lin-group.cn/server/iCarPS/webServer.html
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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 être 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 modèles basés sur des algorithmes d’apprentissage automatique et des données 

expérimentales pour identifier les sites potentiels à partir de séquences protéiques au format 

FASTA. Il permet ainsi d’explorer l’impact potentiel des variations génétiques sur la S-

nitrosylation, en particulier dans le contexte des maladies liées au stress oxydatif. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2.7.2. Deep nitro : 

Deep nitro est un prédateur en ligne accessible gratuitement à 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 l'évaluation.

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

1.0 
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2.7.3. GPS YNO2 : 

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% à 

partir de la validation de l'exclusion (11).Nous avons utilisé ce logiciel avec un seuil ALL . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure2.12 : prédiction des sites de S-nitrosylation par DeepNitro. 

Figure2.13 : Prédiction des sites de nitration des tyrosines par GPS-YNO2. 
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2.8. Modélisation moléculaire: 

     2.8.1. Swiss model: 

SWISS-MODEL (http: //swissmodel. expasy. Org) est un serveur dédié à la modélisation 

comparative automatisée des structures protéiques tridimensionnelles (3D). Il a été à l'avant-

garde de la modélisation automatisée depuis 1993 et reste la plateforme gratuite en ligne la plus 

utilisée pour ce type de modélisation à l'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 l’évaluation de qualité de structures.

Figure2.15 : Modélisation des structures tridimensionnelles des protéines par SWISS-Model. 

https://swissmodel.expasy.org/templates/4nwg.1


 Matériels et méthodes  
 

 34 

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 l’analyse des interactions entre atomes non liés, en 

les alignaient   à celles observées dans une base de données de structures fiables à haute 

résolution. Les valeurs d’erreur sont représentées en fonction de la position d’une fenêtre 

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 modèles 3D des protéines 

SHP1 et SHP2 après modélisation, afin d’assurer leur fiabilité pour les analyses structurelles 

ultérieures.mahsh

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

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

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2.8.5. Chiméra : 

Nous avons utilisé UCSF Chiméra pour la visualisation interactive et à l'analyse des structures 

moléculaires ainsi que des données associées, telles que des cartes de densité, des trajectoires 

et des alignements de séquenc

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

http://bioinformatics.buffalo.edu/TM-align


Discussion 
 

37 

 

 

 

 

 

 

Chapitre IV : Discussion



Discussion 
 

38 

6. Chapitre 6 : Discussion 

SHP-1 est une protéine tyrosine phosphatase non réceptrice, principalement exprimée dans les 

cellules hématopoïétiques et épithéliales. Agissant comme un régulateur négatif, SHP-1 

intervient dans de nombreuses voies de signalisation des cellules eucaryotes, où elle joue un 

rôle essentiel dans la réduction et la terminaison des cascades de signaux(Liu et al., 2022). 

SHP2 est une tyrosine phosphatases exprimée d’une manière ubiquitaire, jouant un rôle 

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 l’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 rôle critique que peuvent jouer ces 

variants dans la régulation des fonctions protéiques. 

Les analyses à l’aide de GPS 6.0, NetPhos et MusiteDeep ont montré que certaines mutations 

entraînent l’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 élevés dans plusieurs outils, suggérant une modification fonctionnelle probable. 

Chez SHP2, la mutation S44C montre une perte de site fortement phosphorylable, tandis que 

G60S, I96S et P432H/R révèlent de nouveaux sites potentiels, susceptibles de modifier 

l’activation ou l’interaction de SHP2 avec ses partenaires. 

 L’étude des résidus lysine et arginine à l’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 génèrent de nouveaux sites de méthylation, 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 à 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 particulièrement sujettes à 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 entraînent des 

pertes ou déplacements de ces sites, ce qui pourrait modifier l’activité enzymatique ou les 

interactions de la protéine. 

 Certaines mutations introduisent ou éliminent des résidus cystéine, influençant potentiellement 

la S-nitrosylation, une modification sensible au microenvironnement cellulaire. Des mutations 

comme W6C, G60C ou R495C génèrent de nouveaux sites avec des scores prédictifs élevés, 
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alors que C459Y élimine un site clé, ce qui pourrait réduire la réactivité oxydative ou la 

signalisation. 

 Enfin, l’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 l’ubiquitination. 

La modélisation moléculaire comparative a été menée afin d’évaluer l’impact structural de 

plusieurs mutations nsSNPs identifiées dans les protéines SHP1 et SHP2. Grâce à 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 modèles obtenus à l’aide des outils ERRAT, PROCHECK, TM-align et SWISS-

MODEL a permis de valider la qualité et la fiabilité des structures générées. Les scores ERRAT 

élevés (entre 93,6 % et 97,9 %) confirment la bonne cohérence structurelle globale des modèles. 

Par ailleurs, l’analyse Ramachandran réalisée via PROCHECK indique que plus de 88 % des 

résidus se situent dans des régions géométriquement 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 fidélité structurale, les résultats du RMSD calculés par TM-align 

révèlent que la majorité des mutations n’entraînent que des déviations minimes par rapport à la 

structure de référence. Les mutations telles qu’I54N, G91D, P99A, R286Q, N305S, R393H, 

R407Q et S454N présentent un RMSD très 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 l’intégrité structurale globale de la molécule. 

Il est également important de noter que les modèles générés 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 modèles fiables. Quelques mutations, notamment 

G91D et P99L, affichent des Z-scores légèrement 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 étude in silico souligne l’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 

lumière plusieurs mutations prioritaires à 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 dérèglements de SHP1 et SHP2, notamment dans les cancers et les 

maladies inflammatoires ou auto-immunes.
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 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 à l’aide des méthodes computationnelles. L’objectif principal était de prédire 

l’impact de ces variations sur les modifications post-traductionnelles (PTM) et de réaliser des 

modélisations moléculaires afin d’évaluer leurs conséquences structurelles. 

Parmi un total de 176 nsSNPs identifiés dans SHP2 et 36 dans SHP1, nous avons détecté, à 

l’aide d’outils bio-informatique de prédiction des PTM, couplée à la modélisation moléculaire, 

a permis de retenir 10 SNPs dans SHP1 et 13 SNPs dans SHP2 comme étant probablement 

délétères.  

Ces résultats constituent une base préliminaire prometteuse pour des études de docking 

moléculaires et des validations expérimentales ultérieures visant à confirmer l’impact 

fonctionnel de ces variations, notamment dans le contexte des pathologies associées à 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 l’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 à valider les effets 

de ces variations et à 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 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

 

SHP1 SNPs: (E15K) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAKTLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (E15G) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAGTLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs : (L28P)  

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFPARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLYG

GEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKGEP

WTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHFK

KTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNLH

QRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQG

CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT

EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA

GIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL

EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK

SKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (R30Q) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLAQPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (I54N) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRNQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (A70E) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFETLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKGE

PWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHFK

KTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNLH

QRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQG

CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT

EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA

GIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL

EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK

SKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (G91D) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDDTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

 

SHP1 SNPs: (P99A) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYALNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (P99L) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYLLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

 

SHP1 SNPs: (D104N) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSNPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (R286Q) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSQVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (V287M) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRMILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (D300N) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSNYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (N303S) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYISANYIKNQLLGPDENAKTYIASQG

CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT

EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA

GIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL

EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK

SKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (N305S) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINASYIKNQLLGPDENAKTYIASQG

CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT

EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA

GIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL

EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK

SKGSLKRK 

 

SHP1 SNPs: (A323T) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYITSQG

CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTT

EYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCSA

GIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKKL

EVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKEK

SKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (Q325H) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASH

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (Q341P) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWPENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (E342G) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQGNSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (R358W) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGWNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (K360R) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNRCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (R393H) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLHTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (R407Q) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIQEIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (D419N) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPNHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK 

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (V422A) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGAPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (P423L) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVLSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (P448A) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGAIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (S454N) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCN

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (S454R) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCR

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs: (A455T) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

TGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK

LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE

KSKGSLKR 

 

SHP1 SNPs: (G456S) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

ASIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK

LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE

KSKGSLKRK 

SHP1 SNPs: (G456D) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

ADIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK
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SHP1 SNPs: (G458S) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGISRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK

LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE

KSKGSLKRK 

SHP1 SNPs :(R459P) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGPTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKKK

LEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADKE

KSKGSLKRK 

SHP1 SNPs :( D467N) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVINMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK 
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SHP1 SNPs :( R495C) 

>sp|P29350|PTN6_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 6 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN6 PE=1 SV=1 

MVRWFHRDLSGLDAETLLKGRGVHGSFLARPSRKNQGDFSLSVRVGDQVTHIRIQNSGDFYDLY

GGEKFATLTELVEYYTQQQGVLQDRDGTIIHLKYPLNCSDPTSERWYHGHMSGGQAETLLQAKG

EPWTFLVRESLSQPGDFVLSVLSDQPKAGPGSPLRVTHIKVMCEGGRYTVGGLETFDSLTDLVEHF

KKTGIEEASGAFVYLRQPYYATRVNAADIENRVLELNKKQESEDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNL

HQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPGSDYINANYIKNQLLGPDENAKTYIASQ

GCLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDT

TEYKLRTLQVSPLDNGDLIREIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVLSFLDQINQRQESLPHAGPIIVHCS

AGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQCSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIETTKK

KLEVLQSQKGQESEYGNITYPPAMKNAHAKASRTSSKHKEDVYENLHTKNKREEKVKKQRSADK

EKSKGSLKRK
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SHP2 sauvage: 

>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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G13S) 
 
 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITSVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (A16T) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVETENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (A16G) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEGENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (R32M) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLAMPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDL

YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK

GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL

VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G39R) 

 
 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPRDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V51A)  

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAATHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (H53N) : 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTNIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (H53Y)  

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTYIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (H53D)  

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTDIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (H53Q)  

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTQIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I54F) 

 >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

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I54N) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHNKIQNTGDYYDL

YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK

GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL

VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (I54M)  

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHMKIQNTGDYYDL

YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK

GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL

VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (K55E)  

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIEIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I56F) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKFQNTGDYYDL

YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK

GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL

VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (I56N)   

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKNQNTGDYYDL

YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK

GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL

VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I56T) 

 >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

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G60R) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTRDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G60S) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTSDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G60C) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTCDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G60V) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTVDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G60A) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTADYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D61A) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGAYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D61V) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGVYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D61G) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGGYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D64V) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYVLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D64G) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYGLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (L65Q) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDQ

YGGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEK

GKHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDL

VEHYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQE

CKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPK

KSYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRN

VKESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (Y66H) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLH

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G67E) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

EGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G67A) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

AGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G67V) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

VGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G68R) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GREKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G68W) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GWEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G68E) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GEEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G68A) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GAEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (E69G) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGGKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (F71I) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKIATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (F71L) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKLATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (F71V) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKVATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (F71Y) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKYATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (A72T) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFTTLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (A72D) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFDTLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (A72G) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFGTLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (T73P) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFAPLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (L74F) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATFAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (L77F) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAEFVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y81N) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYNMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (Y81D) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYDMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G93R) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNRDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (G93A) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNADVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I96S) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVSELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (I96T) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVTELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (L98H) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIEHKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P101A) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYALNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYTLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (P101S) 

 >sp|Q06124|PTN11_HUMAN Tyrosine-protein phosphatase non-receptor type 11 OS=Homo sapiens 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYSLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

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 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYHLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (Y279S) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRSKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I282T) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNTLPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKK

SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D286H) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFHHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFVHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (R289G) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTGVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (R289S) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTSVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRDVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (V290A) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRAVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2(D303Y) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSYYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (Y304H) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDHINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y304D) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDDINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I305N) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (I305M) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYMNANIIMPEFETKCNNSKPKK

SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (N306K) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYIKANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I328T) 

 >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

YTATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (Y304H) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDHINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Y304D) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDDINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I305N) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I305M) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYMNANIIMPEFETKCNNSKPKK

SYIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (N306K) 

 >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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYIKANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I328T) 

 >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

YTATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (G332A) 

 >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

YIATQACLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G332D) 

 >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

YIATQDCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (G332V) 

 >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

YIATQVCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (L334Q) 

 >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

YIATQGCQQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (T337K) 

 >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

YIATQGCLQNKVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRVVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK

ESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAG

PVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH

YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (M344I) 

 >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

YIATQGCLQNTVNDFWRIVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK

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 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFKENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFRENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK

ESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDAG

PVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH

YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (M355T) 

 >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

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVTTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVK

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 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTRKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

 

SNPs SHP2 (T357M) 

 >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

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTMKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (E361Q) 

 >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

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVQRGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

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 

OX=9606 GN=PTPN11 PE=1 SV=3 

MTSRRWFHPNITGVEAENLLLTRGVDGSFLARPSKSNPGDFTLSVRRNGAVTHIKIQNTGDYYDLY

GGEKFATLAELVQYYMEHHGQLKEKNGDVIELKYPLNCADPTSERWFHGHLSGKEAEKLLTEKG

KHGSFLVRESQSHPGDFVLSVRTGDDKGESNDGKSKVTHVMIRCQELKYDVGGGERFDSLTDLVE

HYKKNPMVETLGTVLQLKQPLNTTRINAAEIESRVRELSKLAETTDKVKQGFWEEFETLQQQECK

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWSDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (R413K) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTEKTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (W423C) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTCPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P424A) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWADHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P424S) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWSDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P424T) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWTDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P424R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWRDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P424L) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWLDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G427S) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHSVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G427R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHRVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR  

SNPs SHP2 (G427C) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHCVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G427A) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHAVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G427V) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHVVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V428M) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGMPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V428E) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGEPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (V428A) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGAPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V428G) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGGPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P429A) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVASDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR
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SNPs SHP2 (P429S) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVSSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P429T) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVTSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P429H) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVHSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (P429R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVRSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVLSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (P432H) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDHGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (P432R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDRGGVLDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGGLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (L436V) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVVDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (L436P) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVPDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVQDFLEEVHHKQESIMD

AGPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV

QHYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVG

LMQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V457L) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVLHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (V457M) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVMHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVEHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V457A) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVAHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (V457G) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVGHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVNCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (H458P) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVPCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (H458Q) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVQCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHYSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (S460N) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCNAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (S460R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCRAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSPGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (A461S) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSSGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (A461G) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSGGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (A461V) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSVGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I463N) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGNGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 



Annexes 

 108 

SNPs SHP2 (I463S) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGSGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGISRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G464C) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGICRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (G464D) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIDRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIARTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G464V) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIVRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (R465G) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGGTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGWTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (R465P) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGPTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (R465L) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGLTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGQTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (T466R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRRGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 



Annexes 

 110 

SNPs SHP2 (T466I) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRIGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQH

YIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGLM

QQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (G467R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTRTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (G467E) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTETFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (G467E) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTETFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (T468P) 

>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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGPFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (T468K) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGKFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (T468R) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGRFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGMFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D473N) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVINILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D473H) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIHILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIVILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D489G) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIGVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (D489A) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIAVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D489V) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIVVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (D489E) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIEVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ
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HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I494F) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTFQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (I494N) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTNQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (V497E) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMERSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (R498G) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVGSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVQSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

 

SNPs SHP2 (R498P) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVPSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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SNPs SHP2 (Q500P) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSPRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

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

LLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPVSDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKS

YIATQGCLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNV

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQGSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 

SNPs SHP2 (R501K) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQKSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHEYTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR 
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SNPs SHP2 (Y542C) 

 >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

KESAAHDYTLRELKLSKVGQGNTERTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVLDFLEEVHHKQESIMDA

GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQ

HYIETLQRRIEEEQKSKRKGHECTNIKYSLADQTSGDQSPLPPCTPTPPCAEMREDSARVYENVGL

MQQQKSFR
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