Expasy blastで、S100A13にアミノ酸配列が似ていて、かつProtein Data Bank (PDB)に立体構造が登録されているタンパク質のPDBコード（4桁の英数字）が分かります。今日の例で言うと、3NXAや1XK4です。
次に、Protein Data Bank (PDB)のHPを開きます。

http://www.pdb.org
真ん中にキーワード検索のための入力欄があります。ここに、上記の4文字コードを入力し、Searchボタンを押します。
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PDBコード3NXAの場合は、以下のページが表示されます。
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右上の3NXAという大きい文字の右横に、Download Filesというタブがあるので、そこで

FASTA Sequenceを選べば、S100A16のアミノ酸配列ファイルをダウンロードできます。
PDB File (Text)を選べば、S100A16の原子座標ファイルをダウンロードできます。
なお、今日用いたPDBファイル（3NXA_A.pdb）は、上記のようにしてダウンロードした3NXA.pdb（非対称単位中4分子入っているので、chains A～Dまであります）をテキストエディタで開いて、chain Aの部分だけ抜粋したものです。Molrepで分子置換する場合は、3NXA.pdbそのままでも3NXA_A.pdbのようにあるタンパク質分子の構造だけを抜粋しても、問題なく動きます。

以上です。
