
α1' α2' α1 β1 β2 β3
Amino acid in hPTP1B #10 #20 #30 #40 #50 #60 #70 #80
hPTPalpha D K L E E E I N R R M A D D N - - - - - - K L F R E E F N A L P A C P I Q A - - - - - - T C E A A S K E E N K E K N R Y V N I L P Y D H S R V H L T P V E G V - - P D S D Y I N A S F I N G Y - - - - - - - - Q E K N K F I A A QG P
hPTPepsilon E H L E E E I R I R S A D D C - - - - - - K Q F R E E F N S L P S G H I Q G - - - - - - T F E L A N K E E N R E K N R Y P N I L P N D H S R V I L S Q L D G I - - P C S D Y I N A S Y I D G Y - - - - - - - - K E K N K F I A A QG P
hPTPkappa A D L L Q H I N L M K T S D S - - - - - - Y G F K E E Y E S F F E G Q S A - - - - - - - S W D V A K K D Q N R A K N R Y G N I I A Y D H S R V I L Q P V E D D - - P S S D Y I N A N Y I D G Y - - - - - - - - Q R P S H Y I A T QG P
hPTPmu A D L L Q H I T Q M K C A E G - - - - - - Y G F K E E Y E S F F E G Q S A - - - - - - - P W D S A K K D E N R M K N R Y G N I I A Y D H S R V R L Q T I E G D - - T N S D Y I N G N Y I D G Y - - - - - - - - H R P N H Y I A T QG P
hPTPrho A D L L Q H I T Q M K R G Q G - - - - - - Y G F K E E Y E A L P E G Q T A - - - - - - - S W D T A K E D E N R N K N R Y G N I I S Y D H S R V R L L V L D G D - - P H S D Y I N A N Y I D G Y - - - - - - - - H R P R H Y I A T QG P
hPTPlamda A D L L Q H I N Q M K T A E G - - - - - - Y G F K Q E Y E S F F E GWD A - - - - - - - T - - - - K K K D K V K G S R Q E P M P A Y D R H R V K L H P M L G D - - P N A D Y I N A N Y I D G Y - - - - - - - - H R S N H F I A T QG P
hPTPdelta L E L A D H I E R L K A N D N - - - - - - L K F S Q E Y E S I D P G Q Q F - - - - - - - T W E H S N L E V N K P K N R Y A N V I A Y D H S R V L L S A I E G I - - P G S D Y V N A N Y I D G Y - - - - - - - - R K Q N A Y I A T QG S
hPTPsigma A D M A E H T E R L K A N D S - - - - - - L K L S Q E Y E S I D P G Q Q F - - - - - - - T W E H S N L E V N K P K N R Y A N V I A Y D H S R V I L Q P I E G I - - MG S D Y I N A N Y V D G Y - - - - - - - - R R Q N A Y I A T QG P
hPTPgammaK Q F V K H I G E L Y S N N Q - - - - - - H G F S E D F E E V Q R C T A D M N - I - - - T A E H S N H P E N K H K N R Y I N I L A Y D H S R V K L R P L P G K D S K H S D Y I N A N Y V D G Y - - - - - - - - N K A K A Y I A T QG P
hPTPzeta K H F P K H V A D L H A S S G F - - T E E F E T L K E F Y Q E V Q S C T V D L G I - - - T A D S S N H P D N K H K N R Y I N I V A Y D H S R V K L A Q L A E K DG K L T D Y I N A N Y V D G Y - - - - - - - - N R P K A Y I A A QG P
hLAR T D L A D N I E R L K A N D G - - - - - - L K F S Q E Y E S I D P G Q Q F - - - - - - - T W E N S N L E V N K P K N R Y A N V I A Y D H S R V I L T S I D G V - - P G S D Y I N A N Y I D G Y - - - - - - - - R K Q N A Y I A T QG P
hCD45 D I L L E T Y K R K I A D E G - - - - - - R L F L A E F Q S I P R V F S K F - - - - - - P I K E A R K P F N Q N K N R Y V D I L P Y D Y N R V E L S E I N G D - - A G S N Y I N A S Y I D G F - - - - - - - - K E P R K Y I A A QG P
hGLEPP1 D D F D A Y I K D M A K D S D - - - - - - Y K F S L Q F E E L K L I G L D I - - - - - - P H F A A D L P L N R C K N R Y T N I L P Y D F S R V R L V S M N E E - - E G A D Y I N A N Y I P G Y - - - - - - - - N S P Q E Y I A T QG P
hPTPS31 K S F L Q H V E E L C T N N N - - - - - - L K F Q E E F S E L P K F L Q D L - - - - - - S S T D A D L P W N R A K N R F P N I K P Y N N N R V K L I A D A S V - - P G S D Y I N A S Y I S G Y - - - - - - - - L C P N E F I A T QG P
hDEP1 E N F E A Y F K K Q Q A D S N - - - - - - C G F A E E Y E D L K L V G I S Q - - - - - - P K Y A A E L A E N R G K N R Y N N V L P Y D I S R V K L S V Q T H S - - - T D D Y I N A N Y M P G Y - - - - - - - - H S K K D F I A T QG P
hPTPbeta N Q F E G H F M K L Q A D S N - - - - - - Y L L S K E Y E E L K D V G R N Q - - - - - - S C D I A L L P E N R G K N R Y N N I L P Y D A T R V K L S N V D D D - - P C S D Y I N A S Y I P G N - - - - - - - - N F R R E Y I V T QG P
hSAP1 E D F A D H V R K N E R D S N - - - - - - C G F A D E Y Q Q L S L V G H S Q - - - - - - S Q M V A S A S E N N A K N R Y R N V L P Y DWS R V P L K P I H E E - - P G S D Y I N A S F M P G L - - - - - - - - WS P Q E F I A T QG P
hSTEP S R V L Q A E E L H E K A L D P - - - - - F L L Q A E F F E I P M N F V D - - - - - - - - P K E Y D I P G L V R K N R Y K T I L P N P H S R V C L T S P D P D D - P L S S Y I N A N Y I R G Y G - - - - - - - G E E K V Y I A T QG P
hPCPTP1 S R I L T R S Q L R D V V A S S - - - - - H L L Q S E F M E I P M N F V D - - - - - - - - P K E I D I P R H G T K N R Y K T I L P N P L S R V C L R P K N V T D - S L S T Y I N A N Y I R G Y S - - - - - - - G K E K A F I A T QG P
hHePTP G H P L T RW A L Q R Q P P S P - - - - - K Q L E E E F L K I P S N F V S - - - - - - - - P E D L D I P G H A S K D R Y K T I L P N P Q S R V C L G R A Q S Q E - - D G D Y I N A N Y I R G Y D - - - - - - - G K E K V Y I A T QG P
hSHP1 A D I E N R V L E L N K K Q E S E DT AK A G F WE E F E S L Q K Q E V K N L H - - - - Q R L E G Q R P E N K G K N R Y K N I L P F D H S R V I L Q G R D S N I - P G S D Y I N A N Y I K N - - Q L L GP D - E N A K T Y I A S QGC
hSHP2 A E I E S R V R E L S K L A E T T DK VK Q G F WE E F E T L Q Q Q E C K L L Y - - - - S R K E G Q R Q E N K N K N R Y K N I L P F D H T R V V L H D G D P N E - P V S D Y I N A N I I M P E F E T K CNNS K P K K S Y I A T QGC
hPEST E I L R K F I Q R V Q A M K S P D HNGE D N F A R D F M R L R R L S T K Y R T E K I Y P T A T G E K E E N V K K N R Y K D I L P F D H S R V K L T L K T P S - - Q D S D Y I N A N F I K G V - - - - - - - - Y G P K A Y V A T QG P
hLyPTP E I L Q K F L D E A Q S K K I T K - - - - E E F A N E F L K L K R Q S T K Y K A DK T Y P T T V A E K P K N I K K N R Y K D I L P Y D Y S R V E L S L I T S D - - E D S S Y I N A N F I K G V - - - - - - - - Y G P K A Y I A T QG P
hBDP1 D S A R S F L E R L E A R G G R E G - - - A V L A G E F S D I Q A C S A AW K A DG VC S T V A G S R P E N V R K N R Y K D V L P Y D Q T R V I L S L L Q E E - - G H S D Y I N G N F I R G V - - - - - - - - D G S L A Y I A T QG P
hPTPD1 A T N D E R C K I L E Q R L E Q G - - - - - M V F T E Y E R I L K K R L V D G - - - - - E C S T A R L P E N A E R N R F Q D V L P Y D D A R V E L V P T K E N - - - N T G Y I N A S H I K V S V - - - - - - S G I E WD Y I A T QG P
hPTPD2 V P M D E R F R T L K K K L E E G - - - - - M V F T E Y E Q I P K K K A N G - - - - - - I F S T A A L P E N A E R S R I R E V V P Y E E N R V E L I P T K E N - - - N T G Y I N A S H I K V V V G - - - - - - G A E WH Y I A T QG P
hMEG1 H S L R E S M I Q L A E G L I T G - - - - - T V L T Q F D Q L Y R K K P G M - - - - - - T M S C A K L P Q N I S K N R Y R D I S P Y D A T R V I L K G - - - - - - - N E D Y I N A N Y I N M E I P - - - - S S S I I N Q Y I A C QG P
hPTPH1 D T L E G S M A Q L K K G L E S G - - - - - T V L I Q F E Q L Y R K K P G L - - - - - - A I T F A K L P Q N L D K N R Y K D V L P Y D T T R V L L Q G - - - - - - - N E D Y I N A S Y V N M E I P - - - - A A N L V N K Y I A T QG P
hPTPBAS K S V I R V L R G L L D Q G I - - - - - - - - P S K E L E N L Q E L K P L D - - - - - - Q C L I G Q T K E N R R K N R Y K N I L P Y D A T R V P L G D - - - - - - - E G G Y I N A S F I K I P V G - - - - - - K E E F V Y I A C QG P
hPTP1B M E M E K E F E Q I D K S G S - - - - - - - - W A A I Y Q D I R H E A S D F - - - - - - P C R V A K L P K N K N R N R Y R D V S P F D H S R I K L H Q E - - - - - - D N D Y I N A S L I K M E - - - - - - - - E A Q R S Y I L T QG P
hTCPTP T T I E R E F E E L D T Q R R - - - - - - - - WQ P L Y L E I R N E S H D Y - - - - - - P H R V A K F P E N R N R N R Y R D V S P Y D H S R V K L Q N A - - - - - - E N D Y I N A S L V D I E - - - - - - - - E A Q R S Y I L T QG P
hMEG2 M T I Q E L V D Y V N A R Q K Q - - - - - - G I Y E E Y E D I R R E N P V G - - - - - - T F H C S M S P G N L E K N R Y G D V P C L D Q T R V K L T K R S G H T - - Q T D Y I N A S F M D G Y - - - - - - - - K Q K N A Y I G T QG P
hIA2 H M I L A Y M E D H L R N R D R - - - - - - - L A K E WQ A L C A Y Q A E P N - - - - - T C A T A Q G E G N I K K N R H P D F L P Y D H A R I K L K V E S S P S - - R S D Y I N A S P I I E H D - - - - - - - P R M P A Y I A T QG P
hIA2beta H M I L S Y M E D H L K N K N R - - - - - - - L E K E W E A L C A Y Q A E P N - - - - - S S F V A Q R E E N V P K N R S L A V L T Y D H S R V L L K A E N S H S - - H S D Y I N A S P I M D H D - - - - - - - P R N P A Y I A T QG P
hPTPTyp T A I K D C L K I L E E K T A A . . . . . Y D I MQ E F M A L E L K N L P G . . . . . . E F Y S G N Q P S N R E K N R Y R D I L P Y D S T R V P L G K . . . . . . . S K D Y I N A S Y I R I V N . . . . . . CG E E Y F Y I A T QG P
hHDPTP E R L R Q L Q Q E L E A F R G Q L GD V . G A L D T VWR E L Q D A Q E H D A R . . . . G R S I A I A R C Y S L K N R H Q D V M P Y D S N R V V L R S G . . . . . . K D D Y I N A S C V E G L S . . . . . . . P Y C P P L V A T Q A P
Consensus - (amino acid identity 100%, 90%, 80%): E N K NRY D RV L DY I NA Y I A TQGP

α2 β4 β5 β6 β7 β8 β9 β10 β11
Amino acid #90 #100 #110 #120 #130 #140 #150 #160 #170 #180
hPTPalpha K E E T V N D F WRM I WE Q N T AT I VM V T N L K E R K - E C K C A Q Y WP D - - - - Q G CWT Y G N I R V S V E D V T V L V D Y T V R K F C I Q Q V G DMT N - - - - - - - R K P Q R L I T Q F H F T SWP D F G V P F T
hPTPepsilon K Q E T V N D F WRM VWE Q K S AT I VM L T N L K E R K - E E K C H Q Y WP D - - - - Q G CWT Y G N I R V C V E D C V V L V D Y T I R K F C I Q P Q L P DG - - - - - - - - C K A P R L V S Q L H F T SWP D F G V P F T
hPTPkappa V H E T V Y D F WRM I WQ E Q S AC I VM V T N L V E V G - R V K C Y K Y WP - - - - - D D T E V Y G D F K V T C V E M E P L A E Y V V R T F T L E R R G - - - - - - - - - - - Y N E I R E V K Q F H F T GWP D H G V P Y H
hPTPmu MQ E T I Y D F WRM VWH E N T AS I I M V T N L V E V G - R V K C C K Y WP - - - - - D D T E I Y K D I K V T L I E T E L L A E Y V I R T F A V E K R G - - - - - - - - - - - V H E I R E I RQ F H F T GWP D H G V P Y H
hPTPrho MQ E T V K D F WRM I WQ E N S AS I VM V T N L V E V G - R V K C V R Y WP - - - - - D D T E V Y G D I K V T L I E T E P L A E Y V I R T F T V Q K K G - - - - - - - - - - - Y H E I R E L R L F H F T SWP D H G V P C Y
hPTPlamda K P E M V Y D F WRM VWQ E H C S S I VM I T K L V E V G - R V K C S R Y WP - - - - - E D S D T Y G D I K I M L V K T E T L A E Y V V R T F A L E R R G - - - - - - - - - - - Y S A R H E V RQ F H F T AWP E H G V P Y H
hPTPdelta L P E T F G D F WRM I WE Q R S AT V VMM T K L E E R S - R V K C D Q Y WP S - - - - R G T E T H G L V Q V T L L D T V E L A T Y C V R T F A L Y K N G - - - - - - - - - - - S S E K R E V RQ FQ F T AWP D H G V P E H
hPTPsigma L P E T F G D F WRM VWE Q R S AT I VMM T R L E E K S - R I K C D Q Y WP N - - - - R G T E T Y G F I Q V T L L D T I E L A T F C V R T F S L H K N G - - - - - - - - - - - S S E K R E V RQ FQ F T AWP D H G V P E Y
hPTPgammaL K S T F E D F WRM I WE Q N T G I I VM I T N L V E K G - R R K C D Q Y WP T - - - - E N S E E Y G N I I V T L K S T K I H A C Y T V R R F S I R N T K V K K G Q K G N P K G R Q N E R V V I QY HY T QWP D MG V P E Y
hPTPzeta L K S T A E D F WRM I WE H N V E V I VM I T N L V E K G - R R K C D Q Y WP A - - - - D G S E E Y G N F L V T Q K S V Q V L A Y Y T V R N F T L R N T K I K K G S Q - - - K G R P S G R V V T QY HY T QWP D MG V P E Y
hLAR L P E T MG D F WRM VWE Q R T AT V VMM T R L E E K S - R V K C D Q Y WP A - - - - R G T E T C G L I Q V T L L D T V E L A T Y T V R T F A L H K S G - - - - - - - - - - - S S E K R E L RQ FQ FMAWP D H G V P E Y
hCD45 R D E T V D D F WRM I WE Q K A T V I VM V T R C E E G N - R N K C A E Y WP SM - - E E G T R A F G D V V V K I N Q H K R C P D Y I I Q K L N I V N K K E - - - - - - - - - - K A T G R E V T H I Q F T SWP D H G V P E D
hGLEPP1 L P E T R N D F W KM V L Q Q K S Q I I VM L T Q C N E K R - R V K C D H Y WP F T - - - E E P I A Y G D I T V E M I S E E E Q D DW A C R H F R I N Y A D - - - - - - - - - - - - - E M Q D V MH F NY T AWP D H G V P T A
hPTPS31 L P G T V G D F WRM VWE T R A K T L VM L T Q C F E K G - R I R C H Q Y WP E D - - N K P V T V F G D I V I T K L M E D V Q I DWT I R D L K I E R H G - - - - - - - - - - - - - D C M T V RQCN F T AWP E H G V P E N
hDEP1 L P N T L K D F WRM VWE K N V Y A I I M L T K C V E Q G - R T K C E E Y WP S - - - - K Q A Q D Y G D I T V A M T S E I V L P E WT I R D F T V K N I Q T - - - - - - - - - - - S E S H P L RQ F H F T SWP D H G V P D T
hPTPbeta L P G T K D D F W KM VWE Q N V HN I VM V T Q C V E K G - R V K C D H Y WP AD - - - Q D S L Y Y G D L I L Q M L S E S V L P E WT I R E F K I C G E E Q - - - - - - - - - - L D A H R L I R H F HY T VWP D H G V P E T
hSAP1 L P Q T V G D F WR L VWE Q Q S HT L VM L T N C M E A G - R V K C E H Y WP L D - - - S Q P C T H G H L R V T L V G E E V M E NWT V R E L L L L Q V E E - - - - - - - - - - - Q K T L S V RQ F HYQ AWP D H G V P S S
hSTEP I V S T V A D F WRM VWQ E H T P I I VM I T N I E E M N - - E K C T E Y WP - - - - - E E Q V A Y D G V E I T V Q K V I H T E D Y R L R L I S L K S G T - - - - - - - - - - - - - E E R G L K HYWF T SWP D Q K T P D R
hPCPTP1 M I N T V D D F WQM VWQ E D S P V I VM I T K L K E K N - - E K C V L Y WP - - - - - E K R G I Y G K V E V L V I S V N E C D N Y T I R N L V L K Q G S - - - - - - - - - - - - - H T Q H V K HYWY T SWP D H K T P D S
hHePTP M P N T V S D F W EM VWQ E E V S L I VM L T Q L R E G K - - E K C V H Y WP - - - - - T E E E T Y G P F Q I R I Q D M K E C P E Y T V R Q L T I Q Y Q E - - - - - - - - - - - - - E R R S V K H I L F S AWP D H Q T P E S
hSHP1 L E A T V N D F WQM AWQ E N S R V I VM T T R E V E K G - R N K C V P Y WP E - - - V G MQ R A Y G P Y S V T N C G E H D T T E Y K L R T L Q V S P L D N - - - - - - - - - - G D L I R E I WHYQY L SWP D H G V P S E
hSHP2 L Q N T V N D F WRM V F Q E N S R V I VM T T K E V E R G - K S K C V K Y WP D - - - E Y A L K E Y G V M R V R N V K E S A A H D Y T L R E L K L S K V G Q - - - - - - - - - - G N T E R T VWQY H F RT WP D H G V P S D
hPEST L A N T V I D F WRM I WE Y N V V I I VM A C R E F E M G - R K K C E R Y WP L Y - - G E D P I T F A P F K I S C E D E Q A R T D Y F I R T L L L E F Q N - - - - - - - - - - - - - E S R R L Y Q F HY VNWP D H D V P S S
hLyPTP L S T T L L D F WRM I WE Y S V L I I GM A C M E Y E M G - K K K C E R Y W A E P - - V E MQ L E F G P F S V S C E A E K R K S D Y I I R T L K V K F N S - - - - - - - - - - - - - E T R T I Y Q F HY K NWP D H D V P S S
hBDP1 L P H T L L D F WR L VWE F G V K V I L M A C R E I E N G - R K R C E R Y W AQE - - Q E P L Q T G L F C I T L I K E K W L N E D I M L R T L K V T F Q K - - - - - - - - - - - - - E S R S V Y Q L QYMSWP D R G V P S S
hPTPD1 L Q N T C Q D F WQM VWE Q G I A I I AM V T A E E E G G - R E K S F R Y WP R L GS R H N T V T Y G R F K I T T R F R T D S G C Y A T T G L K M K H L L T - - - - - - - - - - - G Q E R T VWH L QY T DWP E H G C P E D
hPTPD2 L P H T C H D F WQM VWE Q G V N V I AM V T A E E E G G - R T K S H R Y WP K L GS K H S S A T Y G K F K V T T K F R T D S V C Y A T T G L K V K H L L S - - - - - - - - - - - G Q E R T VWH L QY T DWP D H G C P E D
hMEG1 L P H T C T D F WQM T WE Q G S SMV VM L T T Q V E R G - R V K C H Q Y WP E P - - - T G S S S Y G C Y Q V T C H S E E G N T A Y I F R K M T L F N Q E K - - - - - - - - - - - N E S R P L T Q I QY I AWP D H G V P D D
hPTPH1 L P H T C A Q F WQ V VWD Q K L S L I VM L T T L T E R G - R T K C H Q Y WP DP - - - P D V M N H G G F H I Q C Q S E D C T I A Y V S R E M L V T N T Q T - - - - - - - - - - - G E E H T V T H L QY V AWP D H G V P D D
hPTPBAS L P T T V G D F WQM I WE Q K S T V I AMM T Q E V E G E - K I K C Q R Y WP N I L G - K T T M V S N R L R L A L V R MQ Q L K G F V V R A M T L E D I Q T - - - - - - - - - - - R E V R H I S H L N F T AWP D H D T P S Q
hPTP1B L P N T C G H F W EM VWE Q K S RG V VM L N R V M E K G - S L K C A Q Y WP QK E E K E M I F E D T N L K L T L I S E D I K S Y Y T V R Q L E L E N L T T - - - - - - - - - - - Q E T R E I L H F HY T T WP D F G V P E S
hTCPTP L P N T C C H F W LM VWQ Q K T K A V VM L N R I V E K E - S V K C A Q Y WP T DD - Q E M L F K E T G F S V K L L S E D V K S Y Y T V H L L Q L E N I N S - - - - - - - - - - - G E T R T I S H F HY T T WP D F G V P E S
hMEG2 L E N T Y R D F W LM VWE Q K V L V I VM T T R F E E G G - R R K C G Q Y WP L E K - - D S R I R F G F L T V T N L G V E N M N H Y K K T T L E I H N T E E - - - - - - - - - - - R Q K R Q V T H FQ F L SWP D Y G V P S S
hIA2 L S H T I A D F WQM VWE S G C T V I VM L T P L V E D G - V K Q C D R Y WP DE - - - G A S L Y H V Y E V N L V S E H I WC E D F L V R S F Y L K N V Q T - - - - - - - - - - - Q E T R T L T Q F H F L SWP A E G T P A S
hIA2beta L P A T V A D F WQM VWE S G C V V I VM L T P L A E N G - V R Q C Y H Y WP DE - - - G S N L Y H I Y E V N L V S E H I WC E D F L V R S F Y L K N L Q T - - - - - - - - - - - N E T R T V T Q F H F L SWY D R G V P S S
hPTPTyp L L S T I D D F WQM V L E N N S N V I AM I T R E M E G G . I I K C Y H Y WP I S . . L K K P L E L K H F R V F L E N Y Q I L Q Y F I I R M F Q V V E K S T G . . . . . . . . . . . T S H S V K Q L Q F T KWP D H G T P A S
hHDPTP L P G T A A D F W LM V H E Q K V S V I VM L V S E A E M E . K Q K V A R Y F P T E . . R G Q P M V H G A L S L A L S S V R S T E T H V E R V L S L Q F R D Q . . . . . . . . . . . S L K R S L V H L H F P T WP E L G L P D S
Consensus T D F W M W I VM T E K C YWP R R W P D G P

α3 β12 α4 α5 α6
Amino acid #190 #200 #210 #220 #230 #240 #250 #260 #270 #280
hPTPalpha - - P I G M L K F L K K V K A C N PQY A - - - - - - - - - - - - - G A I V V H CS AG V G R T G T F V V I D A M L D MM H T E R K - - - V D V Y G F V S R I R A Q R C Q M V Q T D MQ Y V F I Y Q A L L E H Y L Y G D T E L
hPTPepsilon - - P I G M L K F L K K V K T L N P VH A - - - - - - - - - - - - - G P I V V H CS AG V G R T G T F I V I D A MM A MM H A E Q K - - - V D V F E F V S R I R N Q R P Q M V Q T D MQ Y T F I Y Q A L L E Y Y L Y G D T E L
hPTPkappa - - A T G L L S F I R R V K L S N P P S A - - - - - - - - - - - - - G P I V V H CS AG A G R T G C Y I V I D I M L D M A E R E G V - - - V D I Y N C V K A L R S R R I N M V Q T E E Q Y I F I H D A I L E A C L C G E T A I
hPTPmu - - A T G L L G F V R Q V K S K S P P S A - - - - - - - - - - - - - G P L V V H CS AG A G R T G C F I V I D I M L D M A E R E G V - - - V D I Y N C V R E L R S R R V N M V Q T E E Q Y V F I H D A I L E A C L C G D T S V
hPTPrho - - A T G L L G F V R Q V K F L N P P E A - - - - - - - - - - - - - G P I V V H CS AG A G R T G C F I A I D T M L D M A E N E G V - - - V D I F N C V R E L R A Q R V N L V Q T E E Q Y V F V H D A I L E A C L C G N T A I
hPTPlamda - - A T G L L A F I R R V K A S T P P D A - - - - - - - - - - - - - G P I V I H CS AG T G R T G C Y I V L D V M L D M A E C E G V - - - V D I Y N C V K T L C S R R V N M I Q T E E Q Y I F I H D A I L E A C L C G E T T I
hPTPdelta - - P T P F L A F L R R V K T C N P P D A - - - - - - - - - - - - - G P M V V H CS AG V G R T G C F I V I D A M L E R I K H E K T - - - V D I Y G H V T L MR A Q R N Y M V Q T E D Q Y I F I H D A L L E A V T C G N T E V
hPTPsigma - - P T P F L A F L R R V K T C N P P D A - - - - - - - - - - - - - G P I V V H CS AG V G R T G C F I V I D A M L E R I K P E K T - - - V D V Y G H V T L MR S Q R N Y M V Q T E D Q Y S F I H E A L L E A V G C G N T E V
hPTPgamma - - A L P V L T F V R R S S A A RMP E T - - - - - - - - - - - - - G P V L V H CS AG V G R T G T Y I V I D S M L Q Q I K D K S T - - - V N V L G F L K H I R T Q R N Y L V Q T E E Q Y I F I H D A L L E A I L G K E T E V
hPTPzeta - - S L P V L T F V R K A A Y A K RH A V - - - - - - - - - - - - - G P V V V H CS AG V G R T G T Y I V L D S M L Q Q I Q H E G T - - - V N I F G F L K H I R S Q R N Y L V Q T E E Q Y V F I H DT L VE A I L S K E T E V
hLAR - - P T P I L A F L R R V K A C N P L D A - - - - - - - - - - - - - G P M V V H CS AG V G R T G C F I V I D A M L E R M K H E K T - - - V D I Y G H V T C MR S Q R N Y M V Q T E D Q Y V F I H E A L L E A A T C G H T E V
hCD45 - - P H L L L K L R R R V N A F S N F F S - - - - - - - - - - - - - G P I V V H CS AG V G R T G T Y I G I D A M L E G L E A E N K - - - V D V Y G Y V V K L R R Q R C L M V Q V E A Q Y I L I HQ A L VE Y N Q F G E T E V
hGLEPP1 N A A E S I L Q F V H M V RQ Q A T K S K - - - - - - - - - - - - - G P M I I H CS AG V G R T G T F I A L D R L L Q H I R D H E F - - - V D I L G L V S E MR S Y R M S M V Q T E E Q Y I F I HQC VQ L MWM K K K Q Q F
hPTPS31 - - S A P L I H F V K L V R A S R AHDT - - - - - - - - - - - - - T P M I V H CS AG V G R T G V F I A L D H L T Q H I N D H D F - - - V D I Y G L V A E L R S E R M C M V Q N L A Q Y I F L HQC I L D L L S N K G S N Q
hDEP1 T D L L I N F R Y L V R D Y M K Q S P P E - - - - - - - - - - - - - S P I L V H CS AG V G R T G T F I A I D R L I Y Q I E N E N T - - - V D V Y G I V Y D L RM H R P L M V Q T E D Q Y V F L NQC V L D I V R S Q K D S K
hPTPbeta - - T Q S L I Q F V R T V RD Y I NRS P G A - - - - - - - - - - - G P T V V H CS AG V G R T G T F I A L D R I L Q Q L D S K D S - - - V D I Y G A V H D L R L H R V H M V Q T E C Q Y V Y L HQC VRD V L R A R K L R S
hSAP1 P D T L L A F WR M L R QW L D Q T MEG - - - - - - - - - - - - - G P P I V H CS AG V G R T G T L I A L D V L L R Q L Q S E G L - - - L G P F S F V R K MR E S R P L M V Q T E A Q Y V F L HQC I CGS S N S Q P R P Q
hSTEP - - A P P L L H L V R E V E E A AQQEG P H C - - - - - - - - - - A P I I V H CS AG I G R T G C F I A T S I C C Q Q L R Q E G V - - - V D I L K T T C Q L RQ D R G G M I Q T C E Q Y Q F V H H VMS L Y E K Q L S H Q S
hPCPTP1 - - A Q P L L Q L M L D V E E D R L ASQG R - - - - - - - - - - - G P V V V H CS AG I G R T G C F I A T S I G C Q Q L K E E G V - - - V D A L S I V C Q L RM D R G G M V Q T S E Q Y E F V H H A L C L Y E S R L S A E T
hHePTP - - A G P L L R L V A E V E E S P E T A A H P - - - - - - - - - - - G P I V V H CS AG I G R T G C F I A T R I G C Q Q L K A R G E - - - V D I L G I V C Q L R L D R G G M I Q T A E Q Y Q F L H HT L A L Y A G Q L P E E P
hSHP1 - - P G G V L S F L D Q I N Q R Q E S L P H A - - - - - - - - - - - G P I I V H CS AG I G R T G T I I V I D M L M E N I S T K G L D C D I D I Q K T I Q M V R A Q R S G M V Q T E A Q Y K F I Y V A I AQ F I E T T K K K L
hSHP2 - - P G G V L D F L E E V H H K Q E S I MD A - - - - - - - - - - - G P V V V H CS AG I G R T G T F I V I D I L I D I I R E K G V D C D I D V P K T I Q M V R S Q R S G M V Q T E A Q Y R F I Y MA VQHY I E T L Q R R I
hPEST - - F D S I L D M I S L M R K Y Q E HE D - - - - - - - - - - - - - V P I C I H CS AG C G R T G A I C A I D Y T WN L L K A G K I P E E F N V F N L I Q E MR T Q R H S A V Q T K E Q Y E L V H R A I AQ L F E K Q L Q L Y
hLyPTP - - I D P I L E L I WD V R C Y Q E DDS - - - - - - - - - - - - - V P I C I H CS AG C G R T G V I C A I D Y T WM L L K D G I I P E N F S V F S L I R E MR T Q R P S L V Q T Q E Q Y E L V Y N A V L E L F K R Q M D V I
hBDP1 - - P D H M L A M V E E A R R L QGSGP - - - - - - - - - - - - - E P L C V H CS AG C G R T G V L C T V D Y V R Q L L L T Q M I P P D F S L F D V V L K MR K Q R P A A V Q T E E Q Y R F L Y HT V AQM F C S T L Q N A
hPTPD1 - - L K G F L S Y L E E I Q S V R RHT N S T S D P Q S P N - - - - P P L L V H CS AG V G R T G V V I L S E I M I A C L E H N E V - - - L D I P R V L D M L RQ Q R MM L V Q T L C Q Y T F V Y R V L I Q F L K S S R L I *
hPTPD2 - - V Q G F L S Y L E E I Q S V R RHT N S M L E G T K N R H - - - P P I V V H CS AG V G R T G V L I L S E L M I Y C L E H N E K - - - V E V P MM L R L L R E Q R M F M I Q T I A Q Y K F V Y Q V L I Q F L Q N S R L I *
hMEG1 - - S S D F L D F V C H V RN K R AGK E - - - - - - - - - - - - - E P V V V H CS AG I G R T G V L I T M E T A M C L I E C N Q P - - - V Y P L D I V R T MR D Q R A MM I Q T P S Q Y R F V C E A I L K V Y E E G F V K P
hPTPH1 - - S S D F L E F V N Y V R S L R VDS - - - - - - - - - - - - - - E P L L V H CS AG I G R T G V L V T M E T A M C L T E R N L P - - - I Y P L D I V R K MR D Q R A MM V Q T S S Q Y K F V C E A I L R V Y E E G L V Q M
hPTPBAS - - P D D L L T F I S Y M RH I H RS - - - - - - - - - - - - - - - G P I I T H CS AG I G R S G T L I C I D V V L G L I S Q D L D - - - F D I S D L V R C MR L Q R H G M V Q T E D Q Y I F C Y Q V I L Y V L T R L Q A E E
hPTP1B - - P A S F L N F L F K V R E S G S L S P E H - - - - - - - - - - - G P V V V H CS AG I G R S G T F C L A D T C L L L M D K R K D P S S V D I K K V L L E MR K F R MG L I Q T A D Q L R F S Y L A V I EG A K F I MG D S
hTCPTP - - P A S F L N F L F K V R E S G S L NP D H - - - - - - - - - - - G P A V I H CS AG I G R S G T F S L V D T C L V L M E K G D D - - - I N I K Q V L L N MR K Y R MG L I Q T P D Q L R F S Y MA I I EG A K C I K G D S
hMEG2 - - A A S L I D F L R V V RN Q Q S L A V S N M G A R S K G Q C P E P P I V V H CS AG I G R T G T F C S L D I C L A Q L E E L G T - - - L N V F Q T V S R MR T Q R A F S I Q T P E Q Y Y F C Y K A I L E F A E K E G M V S
hIA2 - - T R P L L D F R R K V N K C Y RGRS - - - - - - - - - - - - - C P I I V H CS DG A G R T G T Y I L I D M V L N R M A K G V K - - E I D I A A T L E H V R D Q R P G L V R S K D Q F E F A L T A V AE E V N A I L K A L
hIA2beta - - S R S L L D F R R K V N K C Y RGRS - - - - - - - - - - - - - C P I I V H CS DG A G R S G T Y V L I D M V L N K M A K G A K - - E I D I A A T L E H L R D Q R P G M V Q T K E Q F E F A L T A V AE E V N A I L K A L
hPTPTyp . . A D S F I K Y I R Y A R K S H L T . . . . . . . . . . . . . . . G P M V V H CS AG I G R T G V F L C V D V V F C A I V K D C S . . . F N I M D I V A Q MR E Q R S G M V Q T K E Q Y H F C Y D I V L E V L R K L L T L D
hHDPTP . . P S N L L R F I Q E V H A H Y L HQR P L H . . . . . . . . . . T P I I V H CS SG V G R T G A F A L L Y A A V Q E V E A G N G . . I P E L P Q L V R R MRQ Q R K H M L Q E K L H L R F C Y E A V VRH V E Q V L Q R H
Consensus L P VHCSAG GRTG R R Q T Q Y F

Color code N  100 % amino acid identity E   80 % amino acid identity S   40 % amino acid identity
L   90 % amino acid identity L   60 % amino acid identity

Motif 4Motif 1 Motif 2

Alignment of 37 Human PTP 'catalytic' domains (excluding domain D2 sequences)

Motif 9 Motif 10

Motif 5 Motif 6 Motif 7 Motif 8

Motif 3

http://ptp.cshl.edu or http://science.novonordisk.com/ptp
Andersen et al. Mol. Cell. Biol. 2001

Andersen et al. FASEB J. 2003



VectorNTI Screen View - Alignment_37_hum_PTP_Domains_D1 (VNTI 8.0).apr

 Section 1
1 11110 20 30 40 50 60 70 80 90 100(1) 
DILLETYKRKIADEG-------RLFLAEFQSIPRVFSKF--PIKEARKPFNQNKNRYVDILPYDYNRVELSEINGDAG--SNYINASYIDGF--------KEPRKYIAAQGhCD45_D1 (NP_002829) PTPRC (1) 
DKLEEEINRRMADDN-------KLFREEFNALPACPIQA--TCEAASKEENKEKNRYVNILPYDHSRVHLTPVEGVPD--SDYINASFINGY--------QEKNKFIAAQGhPTPalpha_D1 (NP_002827) PTPRA (1) 
EHLEEEIRIRSADDC-------KQFREEFNSLPSGHIQG--TFELANKEENREKNRYPNILPNDHSRVILSQLDGIPC--SDYINASYIDGY--------KEKNKFIAAQGhPTPepsilon_D1 (NP_006495) PTPRE (1) 
ADLLQHINQMKTAEG-------YGFKQEYESFFEG-------WDATKKKDKVKGSRQEPMPAYDRHRVKLHPMLGDPN--ADYINANYIDGY--------HRSNHFIATQGhPTPlamda_D1 (NP_005695) PTPRU (1) 
ADLLQHINLMKTSDS-------YGFKEEYESFFEGQSA---SWDVAKKDQNRAKNRYGNIIAYDHSRVILQPVEDDPS--SDYINANYIDGY--------QRPSHYIATQGhPTPkappa_D1 (NP_002835) PTPRK (1) 
ADLLQHITQMKCAEG-------YGFKEEYESFFEGQSA---PWDSAKKDENRMKNRYGNIIAYDHSRVRLQTIEGDTN--SDYINGNYIDGY--------HRPNHYIATQGhPTPmu_D1 (NP_002836) PTPRM (1) 
ADLLQHITQMKRGQG-------YGFKEEYEALPEGQTA---SWDTAKEDENRNKNRYGNIISYDHSRVRLLVLDGDPH--SDYINANYIDGY--------HRPRHYIATQGhPTPrho_D1 (NP_573400) PTPRT (1) 
ADMAEHTERLKANDS-------LKLSQEYESIDPGQQF---TWEHSNLEVNKPKNRYANVIAYDHSRVILQPIEGIMG--SDYINANYVDGY--------RRQNAYIATQGhPTPsigma_D1 (NP_002841) PTPRS (1) 
LELADHIERLKANDN-------LKFSQEYESIDPGQQF---TWEHSNLEVNKPKNRYANVIAYDHSRVLLSAIEGIPG--SDYVNANYIDGY--------RKQNAYIATQGhPTPdelta _D1 (NP_002830) PTPRD (1) 
TDLADNIERLKANDG-------LKFSQEYESIDPGQQF---TWENSNLEVNKPKNRYANVIAYDHSRVILTSIDGVPG--SDYINANYIDGY--------RKQNAYIATQGhLAR_D1 (NP_002831) PTPRF (1) 
KQFVKHIGELYSNNQ-------HGFSEDFEEVQRCTADMNITAEHSNHPENKHKNRYINILAYDHSRVKLRPLPGKDSKHSDYINANYVDGY--------NKAKAYIATQGhPTPgamma_D1 (NP_002832) PTPRG (1) 
KHFPKHVADLHASSG--FTEEFETLKEFYQEVQSCTVDLGITADSSNHPDNKHKNRYINIVAYDHSRVKLAQLAEKDGKLTDYINANYVDGY--------NRPKAYIAAQGhPTPzeta_D1 (NP_002842) PTPRZ1 (1) 
EDFADHVRKNERDSN-------CGFADEYQQLSLVGHSQ--SQMVASASENNAKNRYRNVLPYDWSRVPLKPIHEEPG--SDYINASFMPGL--------WSPQEFIATQGhSAP1_D1 (NP_002833) PTPRH (1) 
ENFEAYFKKQQADSN-------CGFAEEYEDLKLVGISQ--PKYAAELAENRGKNRYNNVLPYDISRVKLSVQTHST---DDYINANYMPGY--------HSKKDFIATQGhDEP1_D1 (NP_002834) PTPRJ (1) 
NQFEGHFMKLQADSN-------YLLSKEYEELKDVGRNQ--SCDIALLPENRGKNRYNNILPYDATRVKLSNVDDDPC--SDYINASYIPGN--------NFRREYIVTQGhPTPbeta_D1 (NP_002828) PTPRB (1) 
DDFDAYIKDMAKDSD-------YKFSLQFEELKLIGLDI--PHFAADLPLNRCKNRYTNILPYDFSRVRLVSMNEEEG--ADYINANYIPGY--------NSPQEYIATQGhGLEPP1_D1 (NP_109592) PTPRO (1) 
KSFLQHVEELCTNNN-------LKFQEEFSELPKFLQDL--SSTDADLPWNRAKNRFPNIKPYNNNRVKLIADASVPG--SDYINASYISGY--------LCPNEFIATQGhPTPS31_D1 (AR073855) PTPGMC1 (1) 
HPLTRWALQRQPPSP-------KQLEEEFLKIPSNFVS----PEDLDIPGHASKDRYKTILPNPQSRVCLGRAQSQED--GDYINANYIRGYD-------GKEKVYIATQGhHePTP_D1 (NP_002823) PTPN7 (1) 
SRILTRSQLRDVVASS------HLLQSEFMEIPMNFVD----PKEIDIPRHGTKNRYKTILPNPLSRVCLRPKNVTDS-LSTYINANYIRGYS-------GKEKAFIATQGhPCPTP1_D1 (NP_002840) PTPRR (1) 
SRVLQAEELHEKALDP------FLLQAEFFEIPMNFVD----PKEYDIPGLVRKNRYKTILPNPHSRVCLTSPDPDDP-LSSYINANYIRGYG-------GEEKVYIATQGhSTEP_D1 (NP_116170) PTPN5 (1) 
ADIENRVLELNKKQES-EDTAKAGFWEEFESLQKQEVKNLHQRLEGQRPENKGKNRYKNILPFDHSRVILQGRDSNIPG-SDYINANYIKNQLLGPD---ENAKTYIASQGhSHP1_D1 (NP_002822) PTPN6 (1) 
AEIESRVRELSKLAET-TDKVKQGFWEEFETLQQQECKLLYSRKEGQRQENKNKNRYKNILPFDHTRVVLHDGDPNEPV-SDYINANIIMPEFETKCNNSKPKKSYIATQGhSHP2_D1 (NP_002825) PTPN11 (1) 
ATNDERCKILEQRLEQG-----MVF-TEYERILKKRLVDG-ECSTARLPENAERNRFQDVLPYDDARVELVPTKENN---TGYINASHIKVSVS------GIEWDYIATQGhPTPD1_D1 (NP_008970) PTPN21 (1) 
VPMDERFRTLKKKLEEG-----MVF-TEYEQIPKKKANG--IFSTAALPENAERSRIREVVPYEENRVELIPTKENN---TGYINASHIKVVVG------GAEWHYIATQGhPTPD2_D1 (NP_005392) PTPN14 (1) 
HSLRESMIQLAEGLITG------TVLTQFDQLYRKKPGM--TMSCAKLPQNISKNRYRDISPYDATRVILKGN-------EDYINANYINMEIPSS----SIINQYIACQGhMEG1_D1 (NP_002821) PTPN4 (1) 
DTLEGSMAQLKKGLESG------TVLIQFEQLYRKKPGL--AITFAKLPQNLDKNRYKDVLPYDTTRVLLQGN-------EDYINASYVNMEIPAA----NLVNKYIATQGhPTPH1_D1 (NP_002820) PTPN3 (1) 
MTIQELVDYVNARQK-------QGIYEEYEDIRRENPVG--TFHCSMSPGNLEKNRYGDVPCLDQTRVKLTKRSGHTQ--TDYINASFMDGY--------KQKNAYIGTQGhMEG2_D1 (NP_002824) PTPN9 (1) 
MEMEKEFEQIDKSGS---------WAAIYQDIRHEASDF--PCRVAKLPKNKNRNRYRDVSPFDHSRIKLHQED------NDYINASLIKME--------EAQRSYILTQGhPTP1B_D1 (NP_002818) PTPN1 (1) 
TTIEREFEELDTQRR---------WQPLYLEIRNESHDY--PHRVAKFPENRNRNRYRDVSPYDHSRVKLQNAE------NDYINASLVDIE--------EAQRSYILTQGhTCPTP_D1 (NP_002819) PTPN2 (1) 
ANLKSVIRVLRGLLDQ------GIPSKELENLQELKPLD--QCLIGQTKENRRKNRYKNILPYDATRVPLGDE-------GGYINASFIKIPVG------KEEFVYIACQGhPTPBAS_D1 (NP_006255) PTPN13 (1) 
TAIKDCLKILEEKTAA------YDIMQEFMALELKNLPG--EFYSGNQPSNREKNRYRDILPYDSTRVPLGKS-------KDYINASYIRIVNC------GEEYFYIATQGhPTPTyp_D1 (AL050040) PTPN20 (1) 
DSARSFLERLEARGGREGAVLAGEFSDIQACSAAWKADGVCSTVAGSRPENVRKNRYKDVLPYDQTRVILSLLQEEGH--SDYINGNFIRGV--------DGSLAYIATQGhBDP1_D1 (NP_055184) PTPN18 (1) 
EILQKFLDEAQSKKIT-KEEFANEFLKLKRQSTKYKADKTYPTTVAEKPKNIKKNRYKDILPYDYSRVELSLITSDED--SSYINANFIKGV--------YGPKAYIATQGhLyPTP_D1 (NP_057051) PTPN22 (1) 
RKFIQRVQAMKSPDHNGEDNFARDFMRLRRLSTKYRTEKIYPTATGEKEENVKKNRYKDILPFDHSRVKLTLKTPSQD--SDYINANFIKGV--------YGPKAYVATQGhPEST_D1 (NP_002826) PTPN12 (1) 
ERLRQLQQELEAFRGQLGDV--GALDTVWRELQDAQEHDARGRSIAIARCYSLKNRHQDVMPYDSNRVVLRSGK------DDYINASCVEGLS-------PYCPPLVATQAhHDPTP_D1 (NP_056281) PTPN23 (1) 
HMILAYMEDHLRNRDR--------LAKEWQALCAYQAEPN-TCATAQGEGNIKKNRHPDFLPYDHARIKLKVESSPSR--SDYINASPIIEHD-------PRMPAYIATQGhIA2_D1 (NP_002837) PTPRN (1) 
HMILSYMEDHLKNKNR--------LEKEWEALCAYQAEPN-SSFVAQREENVPKNRSLAVLTYDHSRVLLKAENSHSH--SDYINASPIMDHD-------PRNPAYIATQGhIA2beta_D1 (NP_002838) PTPRN2 (1) 
  L   I  L              F  EYE L             A  PENR KNRY  ILPYDHSRV L          SDYINANYI GY             YIATQGConsensus (1) 
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 Section 2
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PRDETVDDFWRMIWEQKATVIVMVTRCEEGNRNKCAEYWP--SMEEGTRAFGDVVVKINQHKRCPDYIIQKLNIVNKKE----------KATGREVTHIQFTSWPDHGVPEhCD45_D1 (NP_002829) PTPRC (93) 
PKEETVNDFWRMIWEQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP----DQGCWTYGNIRVSVEDVTVLVDYTVRKFCIQQVGDMTN-------RKPQRLITQFHFTSWPDFGVPFhPTPalpha_D1 (NP_002827) PTPRA (93) 
PKQETVNDFWRMVWEQKSATIVMLTNLKERKEEKCHQYWP----DQGCWTYGNIRVCVEDCVVLVDYTIRKFCIQPQLPDG--------CKAPRLVSQLHFTSWPDFGVPFhPTPepsilon_D1 (NP_006495) PTPRE (93) 
PKPEMVYDFWRMVWQEHCSSIVMITKLVEVGRVKCSRYWP-----EDSDTYGDIKIMLVKTETLAEYVVRTFALERRG-----------YSARHEVRQFHFTAWPEHGVPYhPTPlamda_D1 (NP_005695) PTPRU (88) 
PVHETVYDFWRMIWQEQSACIVMVTNLVEVGRVKCYKYWP-----DDTEVYGDFKVTCVEMEPLAEYVVRTFTLERRG-----------YNEIREVKQFHFTGWPDHGVPYhPTPkappa_D1 (NP_002835) PTPRK (92) 
PMQETIYDFWRMVWHENTASIIMVTNLVEVGRVKCCKYWP-----DDTEIYKDIKVTLIETELLAEYVIRTFAVEKRG-----------VHEIREIRQFHFTGWPDHGVPYhPTPmu_D1 (NP_002836) PTPRM (92) 
PMQETVKDFWRMIWQENSASIVMVTNLVEVGRVKCVRYWP-----DDTEVYGDIKVTLIETEPLAEYVIRTFTVQKKG-----------YHEIRELRLFHFTSWPDHGVPChPTPrho_D1 (NP_573400) PTPRT (92) 
PLPETFGDFWRMVWEQRSATIVMMTRLEEKSRIKCDQYWP----NRGTETYGFIQVTLLDTIELATFCVRTFSLHKNG-----------SSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEhPTPsigma_D1 (NP_002841) PTPRS (92) 
SLPETFGDFWRMIWEQRSATVVMMTKLEERSRVKCDQYWP----SRGTETHGLVQVTLLDTVELATYCVRTFALYKNG-----------SSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEhPTPdelta _D1 (NP_002830) PTPRD (92) 
PLPETMGDFWRMVWEQRTATVVMMTRLEEKSRVKCDQYWP----ARGTETCGLIQVTLLDTVELATYTVRTFALHKSG-----------SSEKRELRQFQFMAWPDHGVPEhLAR_D1 (NP_002831) PTPRF (92) 
PLKSTFEDFWRMIWEQNTGIIVMITNLVEKGRRKCDQYWP----TENSEEYGNIIVTLKSTKIHACYTVRRFSIRNTKVKKGQKGNPKGRQNERVVIQYHYTQWPDMGVPEhPTPgamma_D1 (NP_002832) PTPRG (97) 
PLKSTAEDFWRMIWEHNVEVIVMITNLVEKGRRKCDQYWP----ADGSEEYGNFLVTQKSVQVLAYYTVRNFTLRNTKIKKGSQ---KGRPSGRVVTQYHYTQWPDMGVPEhPTPzeta_D1 (NP_002842) PTPRZ1 (102) 
PLPQTVGDFWRLVWEQQSHTLVMLTNCMEAGRVKCEHYWP---LDSQPCTHGHLRVTLVGEEVMENWTVRELLLLQVEE-----------QKTLSVRQFHYQAWPDHGVPShSAP1_D1 (NP_002833) PTPRH (93) 
PLPNTLKDFWRMVWEKNVYAIIMLTKCVEQGRTKCEEYWP----SKQAQDYGDITVAMTSEIVLPEWTIRDFTVKNIQT-----------SESHPLRQFHFTSWPDHGVPDhDEP1_D1 (NP_002834) PTPRJ (92) 
PLPGTKDDFWKMVWEQNVHNIVMVTQCVEKGRVKCDHYWP---ADQDSLYYGDLILQMLSESVLPEWTIREFKICGEEQ----------LDAHRLIRHFHYTVWPDHGVPEhPTPbeta_D1 (NP_002828) PTPRB (93) 
PLPETRNDFWKMVLQQKSQIIVMLTQCNEKRRVKCDHYWP---FTEEPIAYGDITVEMISEEEQDDWACRHFRINYAD-------------EMQDVMHFNYTAWPDHGVPThGLEPP1_D1 (NP_109592) PTPRO (93) 
PLPGTVGDFWRMVWETRAKTLVMLTQCFEKGRIRCHQYWP--EDNKPVTVFGDIVITKLMEDVQIDWTIRDLKIERHG-------------DCMTVRQCNFTAWPEHGVPEhPTPS31_D1 (AR073855) PTPGMC1 (93) 
PMPNTVSDFWEMVWQEEVSLIVMLTQLRE-GKEKCVHYWP-----TEEETYGPFQIRIQDMKECPEYTVRQLTIQYQE-------------ERRSVKHILFSAWPDHQTPEhHePTP_D1 (NP_002823) PTPN7 (92) 
PMINTVDDFWQMVWQEDSPVIVMITKLKE-KNEKCVLYWP-----EKRGIYGKVEVLVISVNECDNYTIRNLVLKQGS-------------HTQHVKHYWYTSWPDHKTPDhPCPTP1_D1 (NP_002840) PTPRR (94) 
PIVSTVADFWRMVWQEHTPIIVMITNIEE-MNEKCTEYWP-----EEQVAYDGVEITVQKVIHTEDYRLRLISLKSGT-------------EERGLKHYWFTSWPDQKTPDhSTEP_D1 (NP_116170) PTPN5 (94) 
CLEATVNDFWQMAWQENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWP---EVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTTEYKLRTLQVSPLDN----------GDLIREIWHYQYLSWPDHGVPShSHP1_D1 (NP_002822) PTPN6 (107) 
CLQNTVNDFWRMVFQENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWP---DEYALKEYGVMRVRNVKESAAHDYTLRELKLSKVGQ----------GNTERTVWQYHFRTWPDHGVPShSHP2_D1 (NP_002825) PTPN11 (110) 
PLQNTCQDFWQMVWEQGIAIIAMVTAEEEGGREKSFRYWPRLGSRHNTVTYGRFKITTRFRTDSGCYATTGLKMKHLLTG-----------QERTVWHLQYTDWPEHGCPEhPTPD1_D1 (NP_008970) PTPN21 (96) 
PLPHTCHDFWQMVWEQGVNVIAMVTAEEEGGRTKSHRYWPKLGSKHSSATYGKFKVTTKFRTDSVCYATTGLKVKHLLSG-----------QERTVWHLQYTDWPDHGCPEhPTPD2_D1 (NP_005392) PTPN14 (95) 
PLPHTCTDFWQMTWEQGSSMVVMLTTQVERGRVKCHQYWP---EPTGSSSYGCYQVTCHSEEGNTAYIFRKMTLFNQEKN-----------ESRPLTQIQYIAWPDHGVPDhMEG1_D1 (NP_002821) PTPN4 (93) 
PLPHTCAQFWQVVWDQKLSLIVMLTTLTERGRTKCHQYWP---DPPDVMNHGGFHIQCQSEDCTIAYVSREMLVTNTQTG-----------EEHTVTHLQYVAWPDHGVPDhPTPH1_D1 (NP_002820) PTPN3 (93) 
PLENTYRDFWLMVWEQKVLVIVMTTRFEEGGRRKCGQYWP--LEKDSRIRFGFLTVTNLGVENMNHYKKTTLEIHNTEER-----------QKRQVTHFQFLSWPDYGVPShMEG2_D1 (NP_002824) PTPN9 (93) 
PLPNTCGHFWEMVWEQKSRGVVMLNRVMEKGSLKCAQYWPQKEEKEMIFEDTNLKLTLISEDIKSYYTVRQLELENLTTQ-----------ETREILHFHYTTWPDFGVPEhPTP1B_D1 (NP_002818) PTPN1 (87) 
PLPNTCCHFWLMVWQQKTKAVVMLNRIVEKESVKCAQYWP-TDDQEMLFKETGFSVKLLSEDVKSYYTVHLLQLENINSG-----------ETRTISHFHYTTWPDFGVPEhTCPTP_D1 (NP_002819) PTPN2 (87) 
PLPTTVGDFWQMIWEQKSTVIAMMTQEVEGEKIKCQRYWP-NILGKTTMVSNRLRLALVRMQQLKGFVVRAMTLEDIQTR-----------EVRHISHLNFTAWPDHDTPShPTPBAS_D1 (NP_006255) PTPN13 (91) 
PLLSTIDDFWQMVLENNSNVIAMITREMEGGIIKCYHYWP--ISLKKPLELKHFRVFLENYQILQYFIIRMFQVVEKSTG-----------TSHSVKQLQFTKWPDHGTPAhPTPTyp_D1 (AL050040) PTPN20 (91) 
PLPHTLLDFWRLVWEFGVKVILMACREIENGRKRCERYWA--QEQEPLQTGLFCITLIKEKWLNEDIMLRTLKVTFQK-------------ESRSVYQLQYMSWPDRGVPShBDP1_D1 (NP_055184) PTPN18 (102) 
PLSTTLLDFWRMIWEYSVLIIGMACMEYEMGKKKCERYWA--EPVEMQLEFGPFSVSCEAEKRKSDYIIRTLKVKFNS-------------ETRTIYQFHYKNWPDHDVPShLyPTP_D1 (NP_057051) PTPN22 (101) 
PLANTVIDFWRMIWEYNVVIIVMACREFEMGRKKCERYWP--LYGEDPITFAPFKISCEDEQARTDYFIRTLLLEFQN-------------ESRRLYQFHYVNWPDHDVPShPEST_D1 (NP_002826) PTPN12 (102) 
PLPGTAADFWLMVHEQKVSVIVMLVSEAEMEKQKVARYFP--TERGQPMVHGALSLALSSVRSTETHVERVLSLQFRDQS-----------LKRSLVHLHFPTWPELGLPDhHDPTP_D1 (NP_056281) PTPN23 (97) 
PLSHTIADFWQMVWESGCTVIVMLTPLVEDGVKQCDRYWP---DEGASLYHVYEVNLVSEHIWCEDFLVRSFYLKNVQTQ-----------ETRTLTQFHFLSWPAEGTPAhIA2_D1 (NP_002837) PTPRN (94) 
PLPATVADFWQMVWESGCVVIVMLTPLAENGVRQCYHYWP---DEGSNLYHIYEVNLVSEHIWCEDFLVRSFYLKNLQTN-----------ETRTVTQFHFLSWYDRGVPShIA2beta_D1 (NP_002838) PTPRN2 (94) 
PLP TV DFWRMVWEQ S VIVMLT L E GR KC  YWP          YG I VTL       DY VR L L                 E R V QFHFTSWPDHGVPEConsensus (112) 
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 Section 3
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D---PHLLLKLRRRVNAFSNFFS----------GPIVVHCSAGVGRTGTYIGIDAMLEGLEAENK---VDVYGYVVKLRRQRCLMVQVEAQYILIHQALVEYNQhCD45_D1 (NP_002829) PTPRC (192) 
T---PIGMLKFLKKVKACNPQYA----------GAIVVHCSAGVGRTGTFVVIDAMLDMMHTERK---VDVYGFVSRIRAQRCQMVQTDMQYVFIYQALLEHYLhPTPalpha_D1 (NP_002827) PTPRA (193) 
T---PIGMLKFLKKVKTLNPVHA----------GPIVVHCSAGVGRTGTFIVIDAMMAMMHAEQK---VDVFEFVSRIRNQRPQMVQTDMQYTFIYQALLEYYLhPTPepsilon_D1 (NP_006495) PTPRE (192) 
H---ATGLLAFIRRVKASTPPDA----------GPIVIHCSAGTGRTGCYIVLDVMLDMAECEGV---VDIYNCVKTLCSRRVNMIQTEEQYIFIHDAILEACLhPTPlamda_D1 (NP_005695) PTPRU (183) 
H---ATGLLSFIRRVKLSNPPSA----------GPIVVHCSAGAGRTGCYIVIDIMLDMAEREGV---VDIYNCVKALRSRRINMVQTEEQYIFIHDAILEACLhPTPkappa_D1 (NP_002835) PTPRK (187) 
H---ATGLLGFVRQVKSKSPPSA----------GPLVVHCSAGAGRTGCFIVIDIMLDMAEREGV---VDIYNCVRELRSRRVNMVQTEEQYVFIHDAILEACLhPTPmu_D1 (NP_002836) PTPRM (187) 
Y---ATGLLGFVRQVKFLNPPEA----------GPIVVHCSAGAGRTGCFIAIDTMLDMAENEGV---VDIFNCVRELRAQRVNLVQTEEQYVFVHDAILEACLhPTPrho_D1 (NP_573400) PTPRT (187) 
Y---PTPFLAFLRRVKTCNPPDA----------GPIVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERIKPEKT---VDVYGHVTLMRSQRNYMVQTEDQYSFIHEALLEAVGhPTPsigma_D1 (NP_002841) PTPRS (188) 
H---PTPFLAFLRRVKTCNPPDA----------GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERIKHEKT---VDIYGHVTLMRAQRNYMVQTEDQYIFIHDALLEAVThPTPdelta _D1 (NP_002830) PTPRD (188) 
Y---PTPILAFLRRVKACNPLDA----------GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERMKHEKT---VDIYGHVTCMRSQRNYMVQTEDQYVFIHEALLEAAThLAR_D1 (NP_002831) PTPRF (188) 
Y---ALPVLTFVRRSSAARMPET----------GPVLVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKDKST---VNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALLEAILhPTPgamma_D1 (NP_002832) PTPRG (204) 
Y---SLPVLTFVRKAAYAKRHAV----------GPVVVHCSAGVGRTGTYIVLDSMLQQIQHEGT---VNIFGFLKHIRSQRNYLVQTEEQYVFIHDTLVEAILhPTPzeta_D1 (NP_002842) PTPRZ1 (206) 
S---PDTLLAFWRMLRQWLDQTMEG--------GPPIVHCSAGVGRTGTLIALDVLLRQLQSEGL---LGPFSFVRKMRESRPLMVQTEAQYVFLHQCICGSSNhSAP1_D1 (NP_002833) PTPRH (190) 
T---TDLLINFRYLVRDYMKQSPPE--------SPILVHCSAGVGRTGTFIAIDRLIYQIENENT---VDVYGIVYDLRMHRPLMVQTEDQYVFLNQCVLDIVRhDEP1_D1 (NP_002834) PTPRJ (188) 
T---TQSLIQFVRTVRDYINRSPGA--------GPTVVHCSAGVGRTGTFIALDRILQQLDSKDS---VDIYGAVHDLRLHRVHMVQTECQYVYLHQCVRDVLRhPTPbeta_D1 (NP_002828) PTPRB (191) 
ANA-AESILQFVHMVRQQATKSK----------GPMIIHCSAGVGRTGTFIALDRLLQHIRDHEF---VDILGLVSEMRSYRMSMVQTEEQYIFIHQCVQLMWMhGLEPP1_D1 (NP_109592) PTPRO (188) 
N---SAPLIHFVKLVRASRAHDT----------TPMIVHCSAGVGRTGVFIALDHLTQHINDHDF---VDIYGLVAELRSERMCMVQNLAQYIFLHQCILDLLShPTPS31_D1 (AR073855) PTPGMC1 (189) 
S---AGPLLRLVAEVEESPETAAHP--------GPIVVHCSAGIGRTGCFIATRIGCQQLKARGE---VDILGIVCQLRLDRGGMIQTAEQYQFLHHTLALYAGhHePTP_D1 (NP_002823) PTPN7 (184) 
S---AQPLLQLMLDVEEDRLASQGR--------GPVVVHCSAGIGRTGCFIATSIGCQQLKEEGV---VDALSIVCQLRMDRGGMVQTSEQYEFVHHALCLYEShPCPTP1_D1 (NP_002840) PTPRR (186) 
R---APPLLHLVREVEEAAQQEGPHC-------APIIVHCSAGIGRTGCFIATSICCQQLRQEGV---VDILKTTCQLRQDRGGMIQTCEQYQFVHHVMSLYEKhSTEP_D1 (NP_116170) PTPN5 (186) 
E---PGGVLSFLDQINQRQESLPHA--------GPIIVHCSAGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCDIDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIEhSHP1_D1 (NP_002822) PTPN6 (205) 
D---PGGVLDFLEEVHHKQESIMDA--------GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCDIDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHYIEhSHP2_D1 (NP_002825) PTPN11 (208) 
DLKGFLSYLEEIQSVRRHTNSTSDPQSPN----PPLLVHCSAGVGRTGVVILSEIMIACLEHNEV---LDIPRVLDMLRQQRMMLVQTLCQYTFVYRVLIQFLKhPTPD1_D1 (NP_008970) PTPN21 (196) 
DVQGFLSYLEEIQSVRRHTNSMLEGTKNRH---PPIVVHCSAGVGRTGVLILSELMIYCLEHNEK---VEVPMMLRLLREQRMFMIQTIAQYKFVYQVLIQFLQhPTPD2_D1 (NP_005392) PTPN14 (195) 
D---SSDFLDFVCHVRNKRAGKE----------EPVVVHCSAGIGRTGVLITMETAMCLIECNQP---VYPLDIVRTMRDQRAMMIQTPSQYRFVCEAILKVYEhMEG1_D1 (NP_002821) PTPN4 (190) 
D---SSDFLEFVNYVRSLRVDS-----------EPLLVHCSAGIGRTGVLVTMETAMCLTERNLP---IYPLDIVRKMRDQRAMMVQTSSQYKFVCEAILRVYEhPTPH1_D1 (NP_002820) PTPN3 (190) 
SAASLIDFLRVVRNQQSLAVSNMGARSKGQCPEPPIVVHCSAGIGRTGTFCSLDICLAQLEELGT---LNVFQTVSRMRTQRAFSIQTPEQYYFCYKAILEFAEhMEG2_D1 (NP_002824) PTPN9 (191) 
S---PASFLNFLFKVRESGSLSPEH--------GPVVVHCSAGIGRSGTFCLADTCLLLMDKRKDPSSVDIKKVLLEMRKFRMGLIQTADQLRFSYLAVIEGAKhPTP1B_D1 (NP_002818) PTPN1 (187) 
S---PASFLNFLFKVRESGSLNPDH--------GPAVIHCSAGIGRSGTFSLVDTCLVLMEKGDD---INIKQVLLNMRKYRMGLIQTPDQLRFSYMAIIEGAKhTCPTP_D1 (NP_002819) PTPN2 (186) 
Q---PDDLLTFISYMRHIHRS------------GPIITHCSAGIGRSGTLICIDVVLGLISQDLD---FDISDLVRCMRLQRHGMVQTEDQYIFCYQVILYVLThPTPBAS_D1 (NP_006255) PTPN13 (190) 
S---ADSFIKYIRYARKSHLT------------GPMVVHCSAGIGRTGVFLCVDVVFCAIVKDCS---FNIMDIVAQMREQRSGMVQTKEQYHFCYDIVLEVLRhPTPTyp_D1 (AL050040) PTPN20 (189) 
S---PDHMLAMVEEARRLQGSGP----------EPLCVHCSAGCGRTGVLCTVDYVRQLLLTQMIPPDFSLFDVVLKMRKQRPAAVQTEEQYRFLYHTVAQMFChBDP1_D1 (NP_055184) PTPN18 (198) 
S---IDPILELIWDVRCYQEDDS----------VPICIHCSAGCGRTGVICAIDYTWMLLKDGIIPENFSVFSLIREMRTQRPSLVQTQEQYELVYNAVLELFKhLyPTP_D1 (NP_057051) PTPN22 (197) 
S---FDSILDMISLMRKYQEHED----------VPICIHCSAGCGRTGAICAIDYTWNLLKAGKIPEEFNVFNLIQEMRTQRHSAVQTKEQYELVHRAIAQLFEhPEST_D1 (NP_002826) PTPN12 (198) 
S---PSNLLRFIQEVHAHYLHQRPLH-------TPIIVHCSSGVGRTGAFALLYAAVQEVEAGNG--IPELPQLVRRMRQQRKHMLQEKLHLRFCYEAVVRHVEhHDPTP_D1 (NP_056281) PTPN23 (195) 
S---TRPLLDFRRKVNKCYRGRS----------CPIIVHCSDGAGRTGTYILIDMVLNRMAKGVK--EIDIAATLEHVRDQRPGLVRSKDQFEFALTAVAEEVNhIA2_D1 (NP_002837) PTPRN (191) 
S---SRSLLDFRRKVNKCYRGRS----------CPIIVHCSDGAGRSGTYVLIDMVLNKMAKGAK--EIDIAATLEHLRDQRPGMVQTKEQFEFALTAVAEEVNhIA2beta_D1 (NP_002838) PTPRN2 (191) 
       LL FVR VR                 GPIVVHCSAGVGRTG FIVID ML  I        VDIY  V  MR QR  MVQTEEQY FIH AILE   Consensus (223) 
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