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RESUMEN

El Protein Data Bank (banco de datos de proteinas), abreviado como PDB, es el banco de informacion
estructural de proteinas a nivel atdmico, donde estan depositadas todas las estructuras tridimensionales
de las macromoléculas bioldgicas determinadas por la comunidad cientifica mundial y que incluye a
proteinas, acidos nucleicos, carbohidratos y lipidos. Su uso es libre y hasta noviembre del 2021 tiene
184,202 estructuras depositadas. La mayor parte de la informacién tridimensional con la que cuenta el
PDB con respecto a las biomoléculas es la referente a proteinas con 158,644 estructuras depositadas y
la técnica més utilizada para la determinacion de las estructuras es la difraccion de rayos X con 161,144
estructuras depositadas. En este afio, el PDB cumple 50 afios y la informacion que nos proporciona ha
revolucionado la vision que teniamos sobre los procesos bioldgicos a nivel atdbmico. ElI PDB es una
enorme base de datos de estructuras y una fuente de informacion importante sobre diversas
macromoléculas, las cuales pueden ser analizadas por una diversidad de profesionales como:
cristalégrafos, quimicos, bidlogos, bioquimicos, microbidlogos, médicos, farmacéuticos, entre otros.
El conocer la estructura de una macromolécula de interés puede ayudar a entender una gran cantidad
de procesos quimicos, biologicos y enfermedades, ya que entender a detalle atdbmico la alteracion
quimica y estructural de una macromolécula permite descifrar los mecanismos que participan en el
proceso quimico o bioldgico de estudio o en una enfermedad y el dafio en el organismo; ademas se
puede realizar el disefio de farmacos para su tratamiento.

Palabras clave: PDB; Difraccion de rayos X; RMN; Criomicroscopia electronica.
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ABSTRACT

The Protein Data Bank, abbreviated as PDB, is the structural information bank of proteins at the atomic
level, where all the three-dimensional structures of biological macromolecules determined by the world
scientific community are deposited and which includes proteins, nucleic acids, carbohydrates, and
lipids. Its use is free, and until november 2021 it has 184,202 structures deposited. Most of the three-
dimensional information that the PDB has with respect to biomolecules refers to proteins with 158,644
structures deposited and the most used technique for the determination of structures is X-ray diffraction
with 161,144 structures deposited. In this year, the PDB celebrates 50 years, and the information it
provides us has revolutionized the vision we had about biological processes at the atomic level. The
Protein Data Bank is a very large database of structures and is also a source of much important
information on various macromolecules, which can be analyzed by a variety of professionals such as:
crystallographers, chemists, biologists, biochemists, microbiologists, doctors, pharmacists, among
others. Knowing the structure of a macromolecule of interest can help to understand a large number of
chemical and biological processes and diseases, since understanding in atomic detail the chemical and
structural alteration of a macromolecule allow us to decipher mechanisms that participate in the
chemical or biological process or the one that cause disease and damage in the organism; In addition,
the design of drugs for its treatment can be carried out.

Keywords: PDB; X-ray diffraction; NMR; Electronic cryomicroscopy.

INTRODUCCION understanding-pdb-data/introduction. Esta
enorme fuente de informacién estructural tuvo
sus origenes en el afio de 1971, afio en el cual
contaba con solo siete estructuras depositadas,

El PDB es el banco de informacion estructural
de proteinas a nivel atomico, donde estan
depositadas todas las estructuras
tridimensionales (3D) de las macromoléculas entre las cuales se encontraba la Mioglobina
bioldgicas determinadas por la comunidad (codigo PDB:1IMBN) [3]. Desde ese entonces
cientifica mundial (proteinas, 4cidos nucleicos, hasta noviembre de 2021 ha tenido un

carbohidratos y lipidos) [1,2]. Su uso es libre y crecimiento enorme ya que ahora cuenta con
las direcciones web de acceso, incluyendo una 184,202 estructuras depositadas (Figura 1,
que da informacion para comprender la https://www.rcsh.org/stats/growth/growth-

trascendencia del PDB, son: www.pdb.org released-structures). Justo este afo, el PDB se
(WWPDB: Worldwide Protein Data Bank y viste de manteles largos ya que cumple 50 afios,
RCSB PDB: Homepage) y medio siglo, en que ha revolucionado la vision

que teniamos sobre los procesos biologicos a
nivel atdbmico (Figura 2). La determinacion de

https://pdb101.rcsh.org/learn/quide-to-
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de
macromolécula, a nivel atbmico, se genera con
poderosas técnicas desarrolladas por muchos
cientificos como son: la difraccion de rayos X
sobre cristales de proteina, utilizando la energia
de los rayos X de alta brillantez
(fotones/segundo/mm?) para difractar cristales
proteicos que contienen aproximadamente
1X10°-1X10'° moléculas de proteina, con un
arreglo periodico y ordenado dentro del cristal
[4-6]; la resonancia magnética nuclear o RMN
que usa la informacion procedente de los
nucleos de todos los atomos y los somete a
campos magnéticos en los que se encuentra la

la  estructura tridimensional una
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macromolécula en solucion causando cambios
en el espin nuclear [7,8]; la criomicroscopia
electrénica, que es capaz de generar imagenes o
fotografias a detalle atomico de las
macromoléculas, gracias a sus poderosos
detectores, procesos de superposicion de
imagenes y la interaccion de las muestras con
un haz de electrones, mejorando la resolucion
de las macromoléculas enfriandolas a
temperaturas bajo cero [9,10]. Adicionalmente,
existen otras aproximaciones que combinan a
las tres tecnicas descritas y que permiten
conocer las estructuras de macromoléculas
dificiles de determinar.

Total Number of Entries Available

2021

[_]Number of Structures Released Annually: 11260
[l Total Number of Entries Avallable: 184202
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Figura 1. Estadistica de las estructuras de macromoléculas depositadas en el PDB por afio (1976-2021)
determinadas por cualquier técnica. Las barras de color azul claro indican el nimero total de las
estructuras depositadas por afio y las barras de azul marino indican los nuevos depdsitos de cada afio.
Imagen tomada de https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-released-structures.
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Figura 2. Imagen conmemorativa de la celebracion de los 50 afios del PDB o banco de datos de
proteinas de 1971-2021. Figura tomada de https://cdn.rcsb.org/wwpdb/docs/pdb50yrs2021/PDB50-

long.png

Analizando el PDB en este afio, se observa que
la mayor parte de la informacion tridimensional
con la que contamos con respecto a las
biomoléculas, es la referente a proteinas. Salta
a la vista que la difraccion de rayos X es la
técnica mas empleada para hacer estas
descripciones con 161,144 depositos (Figura 3,
https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-

xray), la segunda técnica utilizada es la RMN
con 13,545 depdsitos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-

nmr), aunque la criomicroscopia electronica
tomara este lugar en los proximos afios con
9,210 depdsitos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-

em); mientras que los métodos madltiples, o
métodos combinados, tienen 194 depositos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-

multi-method). Como se menciond
anteriormente, si analizamos el ndmero de
estructuras mas abundantes en el PDB se
observa que corresponde a las proteinas con
160,861 depdsitos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-
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protein), en segunda posicion aparecen los
complejos de proteinas con los acidos nucleicos
con 9,823 depdsitos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-
protein-na-complex), en tercera posicion
aparecen las estructuras del DNA con 2,118
depositos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-
dna) y en cuarta posicion quedan las estructuras

del RNA con 1,571 depdsitos
(https://www.rcsb.org/stats/growth/growth-
ma).

Existe una riqueza de informacion estructural
contenida en el PDB, y cualquier persona con
acceso a una computadora y a internet tiene
acceso libre. Es importante visualizar y analizar
las estructuras de estas biomoléculas, pues con
ello se puede obtener informacién muy valiosa
que toma mayor relevancia cuando te haces una
pregunta biologica, quimica o meédica, entre
otras. Considerando que el PDB ésta
alimentado en su mayoria por estudios
estructurales que provienen, como lo
mencionamos arriba, de la difraccion de rayos
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X, la RMN vy la criomicroscopia electronica,
tomaremos 3 ejemplos de este universo de
estructuras, para ver méas detalles de la
informacion estructural contenida en el PDB.

Determinacion de una estructura de
proteina mediante difraccion de rayos X
El primer ejemplo se centra en el hecho de que

durante varios afos diversos grupos hemos
estado trabajando en la resolucion de la
estructura tridimensional, por medio de la
difraccion de rayos X, de mutantes generadas
en la proteina verde fluorescente o GFP (green
fluorescent protein) aislada de la medusa
Aequorea victoria [11], con la idea de explicar
estructuralmente porque las mutantes de GFP
generadas por evolucion dirigida son mas
fluorescentes, estables o tienen mayor
expresion, que la proteina GFP original de la

I \umber of Structures Released Ann

of Entries
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cual partieron [12,13]. Eventualmente, estas
nuevas mutantes seran introducidas en bacterias
para ver la localizacion y migracion de otras
proteinas de interés cientifico en las bacterias.
De hecho, en el afio 2008, se entrego el premio
Nobel de quimica a tres investigadores: Osamu
Shimomura [5], Martin Chalfie [14] y Roger
Tsien [15], por sus importantes
descubrimientos sobre la proteina GFP, la cual
tiene la importante propiedad de generar luz
verde de manera natural. Esta propiedad
permitio el avance de manera exponencial en
distintas areas de investigacion como la
biologia, microscopia, medicina, etc. La
proteina  GFP, en conjunto con otros
marcadores o proteinas de interés, ha permitido
conocer, seguir y analizar muchos procesos
bioldgicos [16-18].

2021

[CJNumber of Structures Released Annually: 8381
[l Total Number of Entries Available: 161144
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Figura 3. Estadistica de las estructuras de todas las macromoléculas depositadas en el PDB por afio
(1976-2021), por Difraccion de rayos X, las barras de color azul claro es el total de estructuras
depositadas y las barras de azul marino son los depésitos nuevos de cada afio. Imagen tomada de

https://www.rcsh.org/stats/growth/growth-xray.
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En 1996, Roger Tsien, fue capaz de develar la
estructura tridimensional de la GFP a una
resolucion de 1.9 A (Armstrong), por medio de
la cristalografia y difraccion de los rayos X,
observando a esta resolucion un mayor detalle
de los atomos que constituyen los aminoacidos
de su estructura. Los cristalografos son
cientificos expertos en la resolucion de la
estructura tridimensional de las
macromoléculas, utilizan los rayos X sobre los
cristales de proteina y se requiere obtener una
alta resolucién de la estructura para conocerla a
mayor detalle. Haciendo una analogia de esto:
es como si observaramos al volcan
Popocatépetl desde Puebla, Cuernavaca, o la
Ciudad de México; a esa distancia solo se ve la
forma piramidal del volcan y si tiene o no nieve,
dependiendo de las estaciones del afio, o si
presenta o no fumarolas, pero no podemos ver
mas detalle debido a la distancia en que nos
encontramos, pero si nos acercamos al volcany
estamos a un lado de él o en las faldas del
mismo, podremos ver el tipo, el tamafio y los
colores de las rocas y si lo subimos podemos
ver el crater, sus dimensiones, los minerales que
lo forman y el lugar de donde salen las
fumarolas, por lo tanto, podemos ver mas
detalle del volcén, e incluso sentir el calor que
emite. Siguiendo la analogia, un cristaldgrafo
solo ve la superficie de la macromolécula
cuando la resolucion esté entre valores de 3 a
10 A, pero si el cristalografo aumenta la
resolucion en su cristal a valores de entre 2.0y
1.4 A puede ver mas detalle, incluso detectar el
cambio en nubes electronicas o visualizar
atomos de hidrdgeno (si bien, en el laboratorio,
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este aumento de resolucion se debe a que tan
exitoso fue el cientifico para tener cristales cada
vez mas ordenados). De esta manera Roger
Tsien fue capaz de encontrar que la estructura
tridimensional de la GFP [19], esta formada por
un barril de 11 hebras beta antiparalelas
conectadas entre ellas, arriba y abajo, por asas
0 loops, en el centro del barril hay una alfa-
hélice, y en ella, se encuentra un cromoforo
formado por tres aminodcidos S(serina)-
Y (tirosina)-G(glicina) en las posiciones 65-67
respectivamente (Figura 4). EI cromoforo es la
molécula responsable de absorber luz a una
longitud de onda determinada y de emitirla en
otra, es decir absorbe luz azul y produce luz
verde, la caracteristica mas importante de estas
proteinas y la razon por la que se estudian con
tanto detalle (Figura 5).

Si exploramos al banco de datos estructurales
para poder revisar la informacion al respecto de
la estructura de la proteina verde fluorescente,
necesitamos conocer los 4 caracteres del codigo
de PDB de la estructura de la GFP de la medusa
Aequorea victoria: IEMA [5], ese codigo y la
siguiente liga
https://www.rcsb.org/structure/IEMA nos
dirigen a una ventana, la cual nos arroja
informacion  sobre  las  caracteristicas
estructurales y experimentales de la estructura
de la proteina verde fluorescente. Este es un
ejemplo de lo que podemos encontrar como
usuarios en una estructura determinada por
difraccion de rayos X, el conocimiento de la
estructura tridimensional de la proteina verde
fluorescente revolucion6 muchas areas de

investigacion a nivel mundial, ya que fue posi-
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Barril

Cromoforo

Figura 4. Estructura de la proteina GFP cddigo de PDB: 1IEMA. A) Vista lateral y B) vista aérea, se
muestran las 11 hebras Beta antiparalelas en color verde, en amarillo est4 la alfa hélice y el cromoforo
estd en color azul vistas en PyMOL. Figura realizada con la informacion de
https://www.rcsb.org/structure/IEMA y modificada en PyMOL.

Cromoforo

OH

OH

Figura 5. Estructura del croméforo de la proteina GFP (codigo de PDB: 1EMA) obtenida del PDB de
la seccion de moléculas pequefias. Figura tomada de https://www.rcsb.org/structure/lema.

ble ver muchos procesos bioldgicos en las Determinacion de una estructura de
células y avanzar en el entendimiento de los proteina mediante resonancia magneética
mismos. nuclear

En el segundo ejemplo a analizar
mencionaremos proteinas que desde hace
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mucho tiempo varios grupos mexicanos han
estado trabajando con el fin de generar
anticuerpos completos tipo 1gG (150 kDa)
[20,21], Fab (50 kDa) [22] y scFv [21] de
ultima generacion o fragmento variable de
cadena sencilla (30 kDa) y usarlos con el fin de
neutralizar algunos venenos de alacranes en
México. Un modelo que destaca es el
Centruroides noxius, endémico del estado de
Nayarit y considerado el alacran mas peligroso
para los humanos (Figura 6 A). Al caracterizar
su veneno por diferentes tipos de
cromatografias (técnicas usadas para la
separacion de las proteinas y otras moléculas en
base a sus propiedades fisicoquimicas,
bioguimicas, etc.), se sabe que la toxina méas
abundante (6.8 %) del veneno total de este
alacran y la responsable de la mayoria de los
sintomas del envenenamiento es la toxina Cn2
[20]. Esta toxina presenta una dosis letal 50
(LDso) de 0.25 pg/20 g de peso de raton hembra
CD1 (es decir, gque con esa dosis muere la mitad
de los ratones inyectados). La estructura
tridimensional de Cn2 fue determinada por
RMN [23], demostrando la presencia de tres
hebras beta antiparalelas y una alfa hélice,
estabilizadas por 4 puentes disulfuro (Figura 6
B). Actualmente ya se conocen 7 diferentes
anticuerpos que son capaces de neutralizar sus
efectos en un 99%, de los cuales los autores de
este manuscrito hemos participado en la
generacion de 4 anticuerpos, uno en formato
scFv de 30 kDa [21], 3 en formato Fab de 50
kDa [22], adicionalmente, ya se conocia uno en
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formato 1gG [20] y hay otros en formatos scFv
humanos [24,25]. Con solo neutralizar a la
toxina Cn2 es suficiente para contrarrestar el
efecto de todo el veneno del alacran
Centruroides noxius, por lo cual se le conoce
como un veneno simple (compuesto por 70
toxinas diferentes, sales y moléculas pequefias,
etc.). Debido a su efecto mortal, es muy
importante neutralizar los venenos de alacranes
peligrosos para los humanos y también
neutralizar los venenos de otros organismos
peligrosos, como pueden ser: serpientes, ranas,
caracoles marinos, medusas, etc. Los
antivenenos, por lo tanto, disminuyen el
nimero de casos de intoxicaciones, y sobre
todo, de defunciones. Si exploramos el codigo
de PDB para la toxina Cn2 el cual es: 1CN2
[23] y el link
https://www.rcsb.org/structure/ICN2, aparece
una ventana que tiene informacion sobre 15
estructuras tridimensionales, caracteristicas de
su determinacion por RMN, el peso molecular
de la toxina y mucha mas informacion sobre la
caracterizacion de estas estructuras. Este es un
ejemplo de lo que podemos encontrar como
usuarios en una estructura determinada por
RMN. Por lo anterior, la determinacién de la
estructura tridimensional de la toxina Cn2 del
alacran C. noxius ha  proporcionado
informaciébn  muy  valiosa, como la
identificacion de la region de la toxina que es
reconocida por los anticuerpos neutralizantes y
esto permitira obtener antivenenos mas
eficientes.
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A) B)

Figura 6. A) El Centruroides noxius es el alacran méas peligroso en México, es de color negro rojizo,
habita en Narayit. B) Estructura de la toxina Cn2 determinada por NMR (cddigo de PDB:1CN2), en
color azul se observan las tres hebras beta antiparalelas, una alfa hélice y los 4 puentes disulfuro, en
color amarillo vistas en PyMOL. Imagen del alacran tomada de https://enciclovida.mx/especies/88164-
centruroides-noxius.  Figura de la  toxina realizada con la informacion de
https://www.rcsb.org/structure/ICN2 y modificada en PyMOL.

Determinacion de una estructura de por personas infectadas con el virus. El SARS-
proteina mediante criomicroscopia CoV-2 es un virus de RNA con nucleoproteinas
electronica en su interior, la capsula esta formada por una

Como tercer ejemplo del universo de
estructuras depositadas en el PDB, vy
recordando la pandemia en que nos

capa de lipidos, razon por la cual al lavarse
adecuadamente con jabén o alcohol, la capa
lipidica se desordena provocando que el virus
se desarme, perdiendo toda funcion infectiva.
Hay  varias  glicoproteinas  (proteinas

encontramos, es muy importante conocer como
podemos generar vacunas Yy con ellas
anticuerpos que nos protejan de la infectividad
del virus que ocasiona la enfermedad COVID-

“adornadas” con azucares), en la membrana
viral entre las que destaca la proteina trimérica
Ilamada spike o espicula [27]. Ahora sabemos
que si esta proteina tiene la conformacion
abierta en su dominio de unién al receptor o
RBD (dominio receptor obligatorio, del inglés:
receptor binding domain; localizado entre los
residuos 331-524) (Figura 8) [28], se inicia el
mecanismo infectivo del virus. Asi se reconoce
al receptor de angiotensina 2 presente en las
células humanas, para desencadenar la multipli-

19. El ndmero de muertes provocadas por el
SARS-CoV-2 el mundo es de 5.11 millones y
en Mexico es de 291,000, desde el primer
reporte en Wuhan, China, hasta hoy (hasta el 17
de noviembre del 2021) [26]. Se sabe que las
personas que tienen el virus lo pueden propagar
con solo estornudar (el virus se transporta en las
microgotas de saliva) (Figura 7), o puede estar
en otras superficies que fueron contaminadas
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Gotita de saliva

SARS-CoV2

Figura 7. Pintura basada en evidencia experimental sobre el SARS-CoV?2, el coronavirus (Lila) y las
proteinas de la corona entre las que se encuentra la espicula o spike (rosa). Figura tomada de David S.
Goodsell. RCSB Protein Data Bank; doi: 10.2210/rcsb_pdb/goodsell-gallery-024.

Figura 8. A) Estructura tridimensional del monémero de la proteina de la espicula del SARS-Cov2 en
su estado abierto en color fiusha y dominio RBD en color cian codigo de PDB (6VVSB) vista lateral y
B) vista aérea determinada por Crio-Microscopia electronica vistas en PyMOL, en esta conformacién
el virus es muy infectivo. Figuras realizadas con la  informacién  de
https://www.rcsb.org/structure/6VSB y modificadas en PyMOL.
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cacion de mas virus que seran expulsados para
volver a iniciar el ciclo de virulencia en las
células del enfermo, o en otros individuos. El
uso de esta proteina espicula como inmundgeno
para la generacion de vacunas (Figura 9) [29],
induce la  produccion de anticuerpos
neutralizantes de la accion del virus SARS-
CoV-2 y potencialmente, el fin de la pandemia
si alcanzamos tasas de vacunacion altas en
nuestras comunidades. Si revisamos los
cadigos del PDB: 6VXX y 6VSB, los cuales
corresponden a estructuras de la espicula en su
conformacién cerrada [30] y abierta [28]
determinadas ambas por criomicroscopia
electronica. Al ingresar el codigo 6V XX en el
PDB aparece la informacion relacionada a la
estructura tridimensional de la glicoproteina de
la espicula del SARS-Cov-2 en su estado
cerrado (Figura 9), ademés de mas informacion
acerca de la estructura en la siguiente liga
https://www.rcsb.org/structure/6VXX.

Si revisamos en el PDB el codigo de cuatro
letras 6VSB encontraremos la estructura
tridimensional de la conformacion abierta del
dominio RBD (Figura 8) y mas informacion
sobre las caracteristicas de esta estructura en la
siguiente liga
https://www.rcsb.org/structure/6VSB.

Estos son dos ejemplos de lo que podemos
encontrar como usuarios en dos estructuras
determinadas  por  la  criomicroscopia
electronica, teniendo contribuciones muy
importantes sobre el entendimiento de la
proteina espicula involucrada en la infeccion
del virus SARS-Cov-2 sobre células humanas.
Todo lo descrito en este articulo muestra la
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trascendencia del PDB mediante el analisis de
tres interesantes ejemplos de estructuras
determinadas por las técnicas de difraccion de
rayos X (Proteina GFP de la medusa Aequorea
victoria), RMN (toxina Cn2 del alacran C.
noxius) y criomicroscopia electronica (proteina
de la espicula del coronavirus SARS-CoV-2)
(Figura 10). En cada una de ellas se obtiene
informacidén muy valiosa para diferentes areas
de investigacion. La integracion de estas
diferentes técnicas, permitira entender mejor la
biologia estructural de las macromoléculas e
incluso comprender y atender procesos que
ahora no podemos.

CONCLUSION

El Protein Data Bank es una base de datos de
estructuras muy grande y es a la vez fuente de
mucha informacion importante sobre diversas
macromoléculas, las pueden ser
analizadas por una diversidad de profesionales
de diversas areas como cristaldgrafos,
bidlogos, bioguimicos,
microbi6logos, médicos, y farmacéuticos. El
conocer la estructura de una macromolécula de

cuales

quimicos,

interés puede ayudar a entender una gran
cantidad de enfermedades como las
enfermedades respiratorias provocadas por
diversos virus, las enfermedades intestinales
como la salmonelosis, u otros padecimientos
médicos méas complejos como el Parkinson, el
Alzheimer, o la diabetes, ya que conociendo a
detalle atdmico la alteracion quimica y
estructural de una macromolécula podemos
descifrar los mecanismos que provocan la
enfermedad y el dafio en el organismo; ademas
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A) B)

Figura 9. A) Estructura tridimensional del mondmero de la proteina de la espicula del SARS-CoV2
en su estado cerrado en color fiushay dominio RBD en color cian codigo de PDB (6VVXX) vista lateral
y B) vista aérea determinada por Crio-Microscopia electronica vistas en PyMOL, en esta conformacion
el virus no es infectivo. Figuras realizadas con la informacion de https://www.rcsb.org/structure/6V XX
y modificadas en PyMOL.

A) GFP (236 aa) =—

RBD

B) CN2 (67 aa) ——— g@{)

C) Espicula del SARS-Cov2 (1288 aa) =———e

Figura 10. Estructuras tridimensionales de los 3 ejemplos reportados en este articulo: A) GFP PDB
(1EMA), determinada por Difraccion de Rayos X, B) Toxina Cn2 PDB: (1CN2) determinada por NMR
y proteina monomeérica de la espicula en su estado abierto PDB (6VSB) determinada, por Crio-
Microscopia electrénica. Visualizadas con PyMol. ElI nimero de aminoacidos de cada proteina se
indica entre paréntesis.
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se puede realizar el disefio de farmacos para su
tratamiento o incluso para la cura de algunos
padecimientos.

Este es el link para consultar y descargar el
calendario del afio 2021 que celebra el 50
aniversario del PDB:
https://pdb101.rcsb.org/learn/flyers-posters-
and-other-resources/calendar/2021-calendar-
celebrating-50-years-of-protein-data-bank
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