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und von zahlreichen anderen Theoreti-
kern verfeinert wurden. Memming geht
in Kapitel 6 auf diese Theorien néher
ein, wobei es unvermeidlich zu Verein-
fachungen kommt. Der interessierte Le-
ser sollte dieses Kapitel nur als Einstieg
in die Theorie des Elektroneniibergangs
sehen und sollte nicht zogern, verstéarkt
die Originalliteratur zum weiteren Stu-
dium heranzuziehen. Aulerdem wire es
von Vorteil, wenn ein Wissenschaftler,
dessen Spezialgebiet Elektronentrans-
ferprozesse sind, das Kapitel redigieren
und nebenbei die Druckfehler in den
Gleichungen korrigieren wiirde. Leider
kommen auch in anderen Kapiteln
Druckfehler in Gleichungen und Nach-
lassigkeiten beim Zitieren vor.

In Kapitel 7 wird ein Uberblick iiber
die Grundlagenforschung zu einstufigen
Elektroneniibergdngen zwischen einem
Halbleiter und einem Redoxsystem ge-
geben. Prozesse, die ohne und mit Be-
strahlung ablaufen, werden vorgestellt.
Komplexere Ladungstransferprozesse,
die zu einer Auflosung des Halbleiter-
materials fithren, werden in Kapitel 8
diskutiert. Dieses Kapitel ist ebenfalls
sehr kompakt, sodass Leser, die sich
genauer iiber solche Prozesse informie-
ren mochten, auf die Originalliteratur
zuriickgreifen miissen, z.B. tiber elek-
trochemische  Oberfldichenbehandlun-
gen. Eine ausfiihrlichere Liste mit Origi-
nalarbeiten wére in diesem Zusammen-
hang wiinschenswert.

Das Kapitel 9 gibt einen Einblick in
die photoelektrochemischen Reaktio-
nen mit Halbleiterpartikeln, deren Gro-
e im Nanometerbereich liegt und bei
denen  GroBen-Quantisierungseffekte
auftreten konnen. Die folgenden Kapitel
befassen sich mit dem photoinduzierten
Elektroneniibergang zwischen Farb-
stoffmolekiilen und Halbleitern. Im letz-
ten Kapitel werden mogliche Anwen-
dungen von Halbleiter-Photoelektroden
erortert.

Wem niitzt dieses Buch? Fiir Neuein-
steiger in das Gebiet ist es ein niitzliches
Werkzeug bei der Koordination von
Informationen aus allgemeinen Lehrbii-
chern der Elektrochemie und der Physi-
kalischen Chemie sowie der Originalli-
teratur. Erfahrene Forscher finden eine
umfassende Zusammenstellung der
Theorien und experimentellen Ergeb-
nisse aus vielen Teilbereichen der Halb-
leiter-Elektrochemie.  Semiconductor
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Electrochemistry vermittelt sowohl die
Grundlagen als auch aktuelle For-
schungsergebnisse; der Stoff wird aus-
fithrlicher behandelt als in vorhergehen-
den Biichern zu diesem Thema. Auch
neue Entwicklungen wie grofenquanti-
sierte photoelektrochemische Systeme
und pordse Farbstoff-sensibilisierte pho-
toelektrochemische Solarzellen werden
vorgestellt.

Daniél Vanmaekelbergh
Universitit Utrecht (Niederlande)

Lubricants and Lubrication. He-
rausgegeben von Theo Mang und
Wilfried Dresel. Wiley-VCH, Wein-
heim 2001. XXXIX + 759 S., geb.
328.00 DM (ca. 167 €).—ISBN
3-527-29536-4

Die Verminderung von Reibungsver-
schlei durch Schmierstoffe ist ein wich-
tiges und aktuelles Thema. Die Forde-
rungen nach Energieeinsparung, Schutz
der Rohstoffquellen und Emissionsre-
duzierung verlangen die Entwicklung
neuer und die Verbesserung vorhande-
ner Schmierstoffe, einschlieB3lich synthe-
tischer Grundole, Additive und neuer
Materialkombinationen. Zudem miissen
neue tribologische Systeme konzipiert
werden fiir Bereiche wie die Raumfahrt,
die Halbleitertechnologie, wofiir Ultra-
reinstbedingungen erforderlich sind,
oder die Miniaturisierung von Reibungs-
paaren, wo extreme spezifische Be-
lastungen auftreten. Die bisher erschie-
nenen Monographien beleuchten dieses
zentrale Thema unter verschiedenen
Gesichtspunkten, z. B. unter chemischen
(die Herstellung von Grunddlen und
Additiven und ihre FEigenschaften),
physikochemischen (Grenzschmierung),
physikalischen (Reibung und Ver-
schleiB) und technischen Aspekten (Tri-
bologie als Systemeigenschaft).

Das vorliegende Buch vermittelt dem
Leser einen aktuellen Uberblick iiber
die derzeitige Entwicklung und Verwen-
dung von Schmierstoffen vermitteln.
Neunzehn von siebzehn Autoren verfass-
te Kapitel wurden aufgenommen, die
den gesamten Themenbereich ,Rei-
bung/Schmierstoff“ abdecken. Gemaéf
dem Zweck des Buches steht die Vielfalt
von mineralischen und synthetischen
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Grundolen und Schmierstoffadditiven
und ihr Einsatz als Schmiermittel fiir
Verbrennungsmotoren (33 Seiten), als
Getriebeodle (39 Seiten), Hydraulikole
(55 Seiten), Verdichterole (29 Seiten),
Turbinendle (16 Seiten), Arbeitsmedium
bei der Metallverarbeitung (135 Seiten),
Schmiermittel bei der Verformung

(18 Seiten), Schmierfette (43 Seiten)
und Festschmierstoffe (21 Seiten) im
Mittelpunkt.

Weitere Kapitel beschéftigen sich mit
Schmierstoffen in der Umwelt (50 Sei-
ten) und der Beseitigung gebrauchter
Schmierole. Der Leser wird iiber die
grundlegenden Gesetze und Richtlinien
fiir die Verwendung von umweltschadi-
genden Komponenten (,,eco-labels®)
verschiedener Lénder informiert. Dies
beinhaltet Transportregelungen und
-bedingungen zur Verhinderung von
Wasser- und Luftverschmutzung, Vor-
schriften beim Umgang mit Ol und die
zugrundeliegenden nationalen und ISO-
Normen.

Das 23 Seiten umfassende Inhaltsver-
zeichnis ist sehr ausfiihrlich und erleich-
tert dem Leser das Auffinden bestimm-
ter Themen auBlerordentlich. Im Gegen-
satz dazu ist das 10-seitige Stichwortver-
zeichnis sehr diirftig und der Stofffiille
nicht angemessen.

Auf die Problematik der Schmierung
neuer Reibungsysteme, die z.B. aus
keramischen Werkstoffen bestehen,
wurde leider nicht eingegangen. Zwar
spielen diese Systeme in der Technik
gegeniiber den Systemen mit metalli-
schen Reibungspartnern nur eine unter-
geordnete Rolle, aber ein Kapitel hitte
man diesen keramischen Materialien
schon widmen konnen. Die wichtigsten
Anwendungen von Schmiermitteln wer-
den in einer umfassenden Einleitung
zusammengefasst. Die Autoren sind in-
ternational anerkannte Experten vor-
nehmlich aus der Industrie. Deshalb
wird das Thema ,,Reibung/Schmierstoff*
schwerpunktmifig unter dem Aspekt
der Anwendung behandelt und die Be-
schreibung mechanistischer Effekte, ins-
besondere der Wirkung von Additiven
auf Reibung und VerschleiB, tritt in den
Hintergrund. Neuere Ergebnisse von
Untersuchungen der Wirkmechanismen
verschiedener Antioxidantien werden
ebenso wenig beschrieben wie Modell-
substanzen von Grundolen und Additi-
ven, die dem interessierten Forscher
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tiefere FEinsichten in den Wirkmecha-
nismus gewidhren wiirden. Dies ist mei-
nes Erachtens ein Schwachpunkt des
Buches, zumal gerade in den letzten
Jahren mit Hilfe spektroskopischer Me-
thoden wichtige Erkenntnisse iiber die
Funktion verschiedener Klassen von
Additiven gewonnen wurden.
Labortechnikern, die Schmiermittel
kontrollieren und bewerten miissen,
dem Wartungspersonal eines Betriebs,
das Schmierstoffe in der Prozesstechnik
einsetzt, Fachleuten in Forschung und
Entwicklung, die sich mit dem Problem
Reibung und Abrieb beschiftigen, In-
genieuren, die Schmierstoffe als Funk-
tionselement und als Mittel sehen, das
die Nutzungsdauer und die Sicherheit
von Maschinen erhoht und Umwelt-
schutzbeauftragten, die fiir die Sicher-
heit am Arbeitsplatz, eine akzeptable
Verwendung von Rohstoffquellen und
die Verminderung und Vermeidung von
Emissionen und Abféllen verantwortlich
sind, all jenen bietet das vorliegende
Buch einen schnellen Einstieg in das
Thema.
Klaus Meyer
Bundesanstalt fiir Materialforschung
und -priifung (BAM)
Fachgruppe Anorganische Analytik
Berlin

Protein Structure Prediction. Meth-
ods and Protocols (Methods in
Molecular Biology, Vol. 143). He-
rausgegeben von David M. Webster.
Humana Press, Totowa 2000. 422 S.,
geb. 89.50 $.—ISBN 0-89603-637-5

Die Flut von Genomsequenzen, die in
Genbanken gespeichert sind, stellt nur
dann eine verstdndliche biologische In-
formation dar, wenn bestimmte Genom-
sequenzen eindeutig Struktur und Funk-
tion eines Proteins (und moglicherweise
auch einer RNA) zugeordnet werden
konnen. Das vorliegende Buch ist dem
entscheidenden Punkt bei der Losung
dieses biologischen Ritsels gewidmet:
der Aufkldrung (und nicht unbedingt
dem Verstdndnis) des Zusammenhangs
zwischen Proteinsequenz und -struktur.
Zur Zeit enthidlt die SWISSPROT-
TrEMBL-Datenbank iiber 560000 Pro-
teinsequenzen. Demgegeniiber sind nur
7050 Proteinstrukturen (mit einer maxi-
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malen Sequenziibereinstimmung von
95%) in der Protein Data Bank (PDB)
zu finden. Die erfolgreiche Sequenzie-
rung der Genome einer Reihe von Orga-
nismen, darunter auch die im Juni 2000
bekanntgegebene Arbeitsversion der
Genomsequenz des Menschen, und wei-
tere Erfolge bei der Sequenzbestim-
mung werden dazu fithren, dass die
Liicke zwischen der Anzahl der bekann-
ten Proteinsequenzen und der Anzahl
der ermittelten Proteinstrukturen immer
groBer wird. Da auf dem Gebiet der
experimentellen  Strukturbestimmung
augenblicklich mit einer bahnbrechen-
den Entdeckung nicht zu rechnen ist,
hofft man, mit theoretischen Methoden
diese Liicke schlieffen zu konnen.
Protein Structure Prediction umfasst
18 Kapitel, in denen namhafte Experten
iiber die wesentlichen Aspekte der com-
putergestiitzten Berechnung von Pro-
teinstrukturen berichten. Das Buch ist
gemdll dem iiblichen Prozessablauf bei
der Strukturermittlung gegliedert: Der
Sequenzanalyse folgt zunichst die Be-
stimmung der Sekunddr- und Tertidr-
struktur und anschlieBend die Untersu-
chung des molekularen Andockens. In
Kapitel 1 geben D. G. Higgins und W. R.
Taylor eine detaillierte Einfithrung in
die von ihnen entwickelten Programme
zur gleichzeitigen Ausrichtung mehrerer
Sequenzen zueinander. Leider basieren
beide Programme auf dem gleichen
generellen Algorithmus, einer progressi-
ven globalen Ausrichtung; andere Algo-
rithmen werden nicht besprochen, so
dass der Nutzen dieses Kapitels be-
schriankt ist. Taylor verfasste auch das
folgende Kapitel iiber Proteinstruktur-
bestimmung, in dem er in groben Um-
rissen verschiedene Methoden be-
schreibt und seinen eigenen Algorith-
mus sowie sein Programm vorstellt. In
Kapitel 3 berichtet 1. Jonassen iiber die
Sequenzmustererkennung. Er geht be-
sonders auf die Mustererkennung in
nicht ausgerichteten Proteinsequenzen
ein, gibt einen Uberblick iiber verschie-
dene Algorithmen und bespricht sein
Programm etwas ausfiihrlicher. C.P.
Ponting und E. Birney befassen sich in
ihrem Beitrag mit der Identifizierung
von Strukturdoménen anhand der Ana-
lyse der Proteinsequenz. Sie stellen ein
Verfahren vor, das eine Kombination
von Programmen verschiedener Auto-
ren darstellt. Das folgende Kapitel iiber
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die Vorhersage von Sekundérstrukturen
stammt von B. Rost und C. Sander. Thr
ausgezeichneter Ubersichtsartikel ent-
hélt praktische Erorterungen und eine
umfassenden Liste von Literaturzitaten.
Selbstverstindlich gehen sie auch auf
das von ihnen entwickelte Programm zur
Sekundirstrukturvorhersage ein. Mit
Kapitel 6 wird das Gebiet der Protein-
strukturvorhersage betreten, in dem
Themen wie vergleichende Modellie-
rung, Proteinfaltung und Ab-initio-Me-
thoden zur Vorhersage von Protein-
strukturen von grofer Bedeutung sind.
R. Sénchez und A. Sali fiihren in die
vergleichende Modellierung ein und be-
schreiben anhand zahlreicher Beispiele
ihre Methoden. Es folgt eine kurze, aber
instruktive Zusammenfassung von D.
Jones iiber das Gebiet der Proteinstruk-
turvorhersage . Hier werden die Mog-
lichkeiten verschiedener Programme in
jedem Stadium des Vorhersageprozesses
anhand praktischer Beispiele aufgezeigt.
B. A. Reva, A.V. Finkelstein und J.
Skolnick beschiéftigen sich im folgenden
Kapitel mit effektiven Energiefunktio-
nen, die bei der Erkennung der Pro-
teinfaltung von Nutzen sein konnen. In
den beiden folgenden Kapitel werden
Ab-initio-Methoden zur Proteinstruk-
turvorhersage vorgestellt: S. Schulze-
Kremer beschreibt detailliert die Ver-
wendung genetischer Algorithmen, und
E.S. Huang, R. Samudrala und B. H.
Park geben einen Uberblick iiber effek-
tive Energiefunktionen. In Kapitel 11
prasentiert R. E. Bruccoleri sein Ab-
initio-Programm fiir die Modellierung
von Schleifen. Leider werden wieder nur
ein einziger Algorithmus und keine
Alternativen vorgestellt. Anschlieend
behandeln M. De Maeyer, J. Desmet
und I. Lasters das ,,dead-end elimination
theorem* und seine Verwendung bei der
Modellierung von Seitenketten, die an
ein starres Proteinriickgrat gebunden
sind. Uber die Klassifizierung von Pro-
teinfaltungen berichtet R. B. Russell in
Kapitel 13, wobei er auch kurz auf ver-
schiedene Klassifizierungsmethoden
und entsprechende Datenbanken ein-
geht. M. S. P. Sansom und L. Davison
setzen sich mit dem schwierigen, aber
biomedizinisch wichtigen Problem der
Strukturvorhersage von Membranpro-
teinen auseinander. Sie beschreiben das
Modellieren von membrandurchspan-
nenden Helixbiindeln mit Molekiildyna-
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