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IV. ABREVIATURAS 
 
 
CDK2 = Cyclin-Dependent Kinase 2  

Ser = Serina 

Thr = Treonina 

Tyr = Tirosina 

Glu = Ácido Glutámico 

Leu =Leucina 

ATP =Adenosín Trifosfato 

ADP =Adenosín Difosfato 

Leu83CO···HN = Enlace de hidrógeno formado entre el átomo de Oxígeno 

(aceptor) del residuo leucina número 83 de la CDK2 y el átomo de Nitrógeno 

(donor) de un ligando. 

Leu83NH···N = Enlace de hidrógeno formado entre el átomo de Nitrógeno 

(donor) del residuo leucina número 83 de la CDK2 y el átomo de Nitrógeno 

(aceptor) de un ligando. 

Glu81CO···C = Enlace de hidrógeno formado entre el átomo de Oxígeno 

(aceptor) del residuo ácido glutámico número 81 de la CDK2 y el átomo de 

Nitrógeno (donor) de un ligando. 

DM = Dinámica Molecular 

MM-GBSA = Molecular Mechanics - Generalized Born Surface Area 

N = Número de frames o conformaciones 

 

 
 
 

 


