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Una de las aplicaciones más importantes de la RMN en el campo de la biología es la determinación de la estructura en disolución de proteínas de pequeño tamaño. Esta aplicación es de particular importancia tras la secuenciación completa del genoma de numerosas especies, lo que está dando lugar  a la identificación de una gran cantidad de nuevos genes que codifican proteínas de estructura y función desconocida. En los próximos años, se espera que el número de proteínas „problema“ cuya estructura sea interesante determinar crezca enormemente. Para que la RMN sea una herramienta más eficaz en esta tarea es necesario acelerar el proceso de determinación estructural.
En este trabajo se ha utilizado el método de asignación automática  MARS1 para realizar la asignación de proteínas a partir de espectros 2D y 3D de la proteína doblemente etiquetada con 15N y 13C. Además, se han desarrollado nuevos módulos que combinados con programas de asignación automática pueden facilitar la resolución de estructuras de proteínas. Estos nuevos módulos han sido aplicados en proteínas cuyas estructuras han sido resueltas mediante RMN, y en un futuro serán aplicados a la proteína UBC132. Esta proteína está formada por 152 aminoácidos y está implicada en el proceso celular de ubiquitinación.
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