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Das vorliegende Buch wurde als ,,Re- 
zeptbuch" fur Protein-Kristallographen 
herausgegeben. Es beschreibt die Praxis, 
wie sie sonst nicht in Lehrbuchern zu fin- 
den ist. Die Verfahren der Kryokristallo- 
graphie, die immer wichtiger werden, sind 
im Detail beschrieben und es ist ausge- 
fuhrt, wie die verschiedenen, heute ge- 
brauchlichen Flachenzahler installiert und 
benutzt werden. Weiterhin sind Computer- 
programme aufgefuhrt, die zur Auswer- 
tung von Rontgendiffraktionsdaten und 
zur Bestimmung und Verfeinerung von 
Protein-Kristallstrukturen allgemein ver- 
wendet werden. Dies sind Informationen, 
die sonst nur in den spezifischen Hand- 
buchern fur die entsprechende Soft- und 
Hardware mitgeliefert werden, die aber 
wichtig sind fur Auswahl und Kauf der 
entsprechenden Gerate. Es werden Strate- 
gien zur Ermittlung der Lagen von Schwe- 
ratomen besprochen, die fur die Phasen- 
bestimmung wesentlich sind sowie Proto- 
kolle fur die Verfeinerung einer gelosten 
Struktur. All diese ,,Rezepte" sind so ein- 
leuchtend beschrieben, daD auch der mo- 
lekularbiologisch oder biochemisch aus- 
gebildete, an Strukturbiologie interessier- 
te Leser sich rasch in die entsprechenden 
Methoden einarbeiten kann. Das Buch 
schlieDt rnit Verfahren zur Kristallisation 
von Oligonucleotiden, Protein-DNA- 
Komplexen, Viren und Membranprotei- 
nen. 

Der Inhalt des Buchs ist klar gegliedert 
und die Verfasser der einzelnen Kapitel 
sind international anerkannte Experten. 
In dem Kapitel Introduction werden die 
Grundlagen der Proteinkristallographie 
kurz dargestellt, in Overexpression, Isola- 
tion and Crystallization of Proteins wird 
die Produktion von Proteinen in proka- 
ryontischen und eukaryontischen Uber- 
expressionssystemen vorgestellt sowie ih- 
re Isolierung und Reinigung beschrieben, 
wobei auch die Hersteller der verschiede- 
nen angewendeten Gerate genannt sind. 
AnschlieDend werden Kristallisations- 
strategien beschrieben, z.B. wie durch 
,,Screening" Kristalle erhalten und durch 
Impfen verbessert werden konnen. In Pre- 
liminary Characterization of Crystals wer- 
den die Kristallsymmetrien eingefuhrt, die 
,,Montage" von Kristallen in Kapillaren 
sowie die fur die Kryokristallographie we- 
sentliche Schock-Gefrierung beschrieben. 
Es geht weiter mit der Aufnahme und 

ta Collection from Crystals of Macromole- 
cules stellt die heute ublichen Flachenzah- 
ler vor; ihre Anwendung ist in sehr 
ubersichtlicher Weise beschrieben, und die 
Auswertung und Reduzierung der Daten 
wird im Detail angegeben. Hier wird noch 
einmal das Thema der Kryokristallogra- 
phie aufgegriffen. In Use of Multiple Wa- 
velength Anomalous Diffraction (MAD)  
Measurements in ab initio Phase Determi- 
nation for  Macromolecular Structures 
wird die Theorie der anomalen Dispersion 
vorgestellt und die Messung der Daten 
rnit verschiedenen Wellenllngen (am Syn- 
chrotron) sowie die Auswertung der Da- 
ten bis hin zur Bestimmung der Phasen- 
winkel beschrieben. Structure Deter- 
mination using Isomorphous Replacement 
beginnt rnit der Darstellung von Schwer- 
atom-Derivaten, erlautert die Bestim- 
mung der Schweratomlagen mittels Pat- 
terson-Methoden und endet mit der 
Verfeinerung dieser Lagen. Hier werden 
auch die verschiedenen Kriterien wie 
,,Figure of Merit", ,,Cullis R-Factor", 
,,Lack of Closure Error" sowie die An- 
wedung von Differenz-Patterson- und 
Differenz-Fourier-Methoden besprochen. 
In Molecular Replacement Using Known 
Structural Data begegnen wir den Metho- 
den des molekularen Ersatzes, die wegen 
der standig wachsenden Proteindaten- 
bank immer wichtiger werden. Auch hier 
werden wieder in iibersichtlicher Weise die 
verschiedenen Programme und ihre Ar- 
beitsweisen rnit einigen praktischen An- 
wendungen vorgestellt, die fur Rotations- 
und Translations-Verfahren wichtig sind. 
Density Modification in X-Ray Crystallo- 
graphy beschreibt die wirksamen Metho- 
den, die zur Verbesserung der anfanglich 
erhaltenen Elektronendichte-Verteilung 
fiihren, so daI3 deren Interpretation mit 
Modellen erleichtert wird. In Refinement 
of Protein and Nucleic Acids Structures 
werden die zur Zeit verwendeten Pro- 
gramme aufgefiihrt, ihre Anwendung be- 
schrieben und Protokolle ausgearbeitet, 
wie man sinnvollerweise bei der Ver- 
feinerung dieser Strukturen vorgehen soll- 
te. Weiter werden Verfahren zum ersten 
manuellen Bau und der spateren Verbes- 
serung von Modellen angegeben, die al- 
ternierend rnit Verfeinerungslaufen An- 
wendung finden. SchlieBlich wird auf 
die Qualitatskriterien fur ein Struktur- 
modell, wie R-Faktor und Freier-R-Fak- 
tor verwiesen. Diese Themen werden in 
Recent Developments for  Crystallographic 
Refinement of Macromolecules mit der 
Beschreibung der Methoden und der An- 

wendung von ,,simulated annealing" ver- 
tieft. 

Die nachsten vier Kapitel beschaftigen 
sich rnit Methoden der Kristallisation und 
Strukturanalyse von Oligonucleotiden, 
Protein-DNA Komplexen, Viren und 
Membranproteinen. Diese Kapitel erwei- 
tern die am Beginn des Buches beschriebe- 
nen Kristallisationsprotokolle fur Protei- 
ne. Vor allem wichtig erscheint mir, daI3 
die bisher erfolgreichen Protokolle fur die 
Kristallisation von Oligonucleotiden, 
Protein-DNA-Komplexen und Viren ta- 
bellarisch aufgefuhrt sind. Weiterhin wird 
auf spezifische Probleme bei der Kristalli- 
sation, Messung, Auswertung der Daten 
und der Strukturbestimmung fur diese 
Molekule hingewiesen, mit besonderer 
Betonung der nicht-kristallographischen 
Symmetrie und der Phasenerweiterung bei 
Virus-Strukturanalysen. Das letzte Kapi- 
tel beschreibt die zweidimensionale Kri- 
stallisation von Membranproteinen und 
es wird auch auf die entsprechende Litera- 
tur zur Ziichtung von dreidimensionalen 
Kristallen verwiesen, so daD sich der inter- 
essierte Leser gut einarbeiten kann. Eine 
zusatzliche Liste der ublicherweise ver- 
wendeten Detergentien ware hier sinnvoll 
gewesen. 

Dieses Buch fullt eine Lucke in der bis- 
herigen Literatur uber Proteinkristallo- 
graphie, da es nur knapp auf die theo- 
retischen Grundlagen eingeht und das 
Hauptgewicht auf Protokolle legt, an- 
hand derer Protein-Kristallstrukturanaly- 
sen in der Praxis durchgefuhrt werden. Es 
ist nicht nur fur den Biochemiker und 
Molekularbiologen zu empfehlen, der die 
Arbeitsweisen der Protein-Kristallogra- 
phie lernen und anwenden mochte, son- 
dern es gibt auch eine sehr gute Ubersicht 
fur den schon erfahrenen Protein-Kristal- 
lographen, der hier viele wertvolle Anre- 
gungen fur seine Arbeit findet. In diesem 
Sinn habe ich gleich drei Exemplare dieses 
Buchs fur meine Arbeitsgruppe bestellt. 
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Der ProzeD zur teilweisen Dehydrie- 
rung von aromatischen Verbindungen un- 
ter Verwendung eines Metalls (gewohn- 
lich Natrium) und absolutem Ethanol in 
flussigem Ammoniak - erstmals genannt 
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