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Die drei Herausgeber aus Frankreich
und den USA haben eine interessante
Sammlung von Beitr�gen �ber kleine
Molek�le, die an Nucleins�uren anla-
gern und mit ihnen reagieren, zusam-
mengestellt. Die Autoren dieser Bei-
tr�ge sind 27 Experten, die das facet-
tenreiche Gebiet der Nucleins�ure-
Ligand-Wechselwirkungen kompetent
beschreiben.

Um es gleich vorwegzunehmen: Die
Lekt�re dieses zweib�ndigen Werks hat
mir Freude gemacht. Die 25 Kapitel sind
voneinander unabh�ngig und k/nnen
als eigenst�ndige Aufs�tze gelesen
werden. Die Qualit�t der Abbildungen,
wie auch das gesamte Layout des
Werkes, f�llt angenehm auf. Der erste
Band beginnt mit einer lesenswerten
Einleitung, in der die Geschichte dieses
Forschungsgebiets dargestellt wird. In
den folgenden drei Kapiteln werden
Wechselwirkungen von kleinen Mole-
k�len mit RNA beschrieben. Dieser Teil
des Buchs enth�lt einen sorgf�ltig ver-
fassten Abschnitt �ber Bleomycin. Hier
werden unter anderem beobachtete
Zielstrukturen vorgestellt und der
Mechanismus der RNA-Spaltung sowie
die Bedeutung von RNA-Zielmolek�-

len er/rtert. Die Ausf�hrungen
�ber Wechselwirkungen von
Nucleins�uren mit Metallopep-
tiden und Bis(salicyliden)ethy-
lendiamin-Komplexen in zwei
weiteren Kapiteln sind manch-
mal etwas zu detailliert und f�r
Nichtspezialisten schwer ver-
st�ndlich. Zwei faszinierende
Beitr�ge befassen sich mit der
Ladungs�bertragung in Nuclein-
s�uren und dem damit verbun-
denen elektrochemischen Nach-
weis von DNA-DNA- und
DNA-Protein-Wechselwirkun-
gen. Ein Kapitel ist dem wichti-
gen Tumortherapeutikum
Cisplatin gewidmet, wobei auch
die Auswirkungen der :nde-
rung der chemischen Struktur
auf die Bindung an DNA und
auf die biologische Wirksamkeit
diskutiert werden. Die Verwen-
dung von „abasic site targeting
drugs“ als potenziellen Sensiti-
zern in der Krebstherapie und
von makrocyclischen Verbin-
dungen wird sehr instruktiv
behandelt, d.h. so einfach und
detailliert wie n/tig. Ein Bericht
�ber Triplex- und Quadruplex-
Strukturen sowie spezifische
Liganden zur Inhibierung der
Telomerase schließt Band 1 ab
und legt gleichzeitig die Grund-
lage zum Verst�ndnis der ersten
beiden Kapitel von Band 2.

Im ersten Beitrag von
Band 2 werden Liganden f�r G-
Quartette vorgestellt, w�hrend
im zweiten Kapitel eine etwas
ph�nomenologische Beschrei-
bung von Liganden f�r die Tri-
pelhelix folgt. Die große Klasse
der an die kleine Furche binden-
den Verbindungen wird in zwei
Kapiteln abgehandelt, wobei vor
allem Polyamide und dikationi-
sche Carbazole sowie deren
Analoga im Mittelpunkt des
Interesses stehen. Nicht weniger
als vier Kapitel sind Wirkstoffen
gewidmet, die mit DNA-Topo-
isomerasen wechselwirken. Der
Leser erh�lt hier aufschlussrei-
che Informationen �ber diese
potenten Antibiotika und Anti-
tumorwirkstoffe. In den restli-
chen vier Beitr�gen werden
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Agentien wie Endiine, Ecteinascidine,
Azinomycine und Pyrrolobenzodiaze-
pine behandelt, die an DNA anlagern.

Es war das Ziel der Herausgeber,
dem Leser einen @berblick �ber den
derzeitigen Forschungsstand auf dem
Gebiet der Nucleins�ure-Wirkstoff-
Wechselwirkungen zu geben, wobei die
wichtigsten Wirkstoffklassen ber�ck-
sichtigt werden sollten. Dies ist sehr
gut gelungen, obwohl meines Erachtens
die Darstellung der Kohlenhydrat-
Nucleins�ure-Wechselwirkungen im
Besonderen und der Wechselwirkungen
mit RNA im Allgemeinen etwas knapp
ausgefallen ist. Dennoch ist es den
Herausgebern gelungen, eine wertvolle
Sammlung interessanter und n�tzlicher
Beitr�ge zusammenzustellen, die das
Gebiet aus verschiedenen Blickwinkeln,
einschließlich der Chemie, Biophysik
und Pharmakologie, beleuchten. Ich
bin gl�cklich, dieses Werk in meiner
Bibliothek zu haben.

Oliver Seitz
Max-Planck-Institut f4r molekulare
Physiologie
Dortmund
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Was ist Bioinformatik? Diese im ersten
Kapitel des von Philip E. Bourne und
Helge Weissig herausgegebenen Mul-
tiautorenbuches Structural Bioinforma-
tics gestellte Frage ist alles andere als
trivial, zumal der Begriff erst um 1987
von Hwa A. Lim in der frankophonen
Sprechweise „Bioinformatique“ ins
Spiel gebracht wurde. Unter dem Ein-
druck der „Large-Scale“-Genomse-
quenzierungsprojekte verstehen viele

Biowissenschaftler mittlerweile unter
Bioinformatik immer noch g�ngige Pro-
zeduren wie Sequenzanalyse, -vergleich
und -annotation; also all das, was man in
der Informatik sp/ttisch als elementare
Zeichenkettenoperationen zusammen-
fassen k/nnte. Structural Bioinformatics
r�umt mit diesem Scheuklappenblick
auf die Bioinformatik auf. Als eine
Sammlung von @bersichtsartikeln �ber
die vielen Facetten der Bioinformatik,
die sich mit den 3D-Strukturen biologi-
scher Makromolek�le befassen, richtet
es sich vor allem an strukturbiologisch
interessierte Biochemiker und Moleku-
larbiologen.

In den Kapiteln 2–7 werden die
Grundlagen der Strukturen biologischer
Makromolek�le sowie der Methoden zu
ihrer Aufkl�rung vermittelt. Besonders
n�tzlich ist das ausgezeichnete Kapitel
�ber Nucleins�urestrukturen, das weit
�ber �bliche Lehrbuchdarstellungen
hinausgeht, in denen nur A-, B- und Z-
Helix vorgestellt werden. Leider ist
dagegen das Kapitel �ber die informa-
tionstechnischen Aspekte der kristallo-
graphischen Strukturanalyse recht
schwach, weil es profunde Kenntnisse
der Proteinkristallographie voraussetzt,
die bei einem solchen Buch nicht erfor-
derlich sein sollten. Die folgenden Kapi-
tel �ber NMR-Spektroskopie und Elek-
tronenmikroskopie sind weitaus besser
gelungen, da die Autoren hier experi-
mentelle Besonderheiten der jeweiligen
Methoden f�r den Laien hervorheben.
Nach einigen eher technisch orientier-
ten Kapiteln �ber Formate und Struk-
turen der 3D-Strukturinformationen
beinhaltenden Datenbanken folgen in
der zweiten H�lfte des Buches hervor-
ragende Abschnitte �ber Strukturver-
gleiche, Proteinklassifikationen (SCOP,
CATH), die Qualit�tskontrolle von Pro-
teinstrukturen und Homologiemodellie-
rung. Diese Kapitel machen den eigent-
lichen Wert dieses Buches aus, da aner-
kannte Experten zumeist sehr aktuelle,
in die Tiefe gehende @bersichten gelie-
fert haben, die durch viele Literaturhin-
weise bereichert wurden.

Nach der Lekt�re dieses Buches
kann man sich nicht ganz dem Eindruck
entziehen, dass „neue Kleider Leute
machen“. Was als „Structural Bioinfor-
matics“ manchmal etwas hochtrabend
eine neue Herangehensweise an die
Analyse der Proteinstruktur und ihre

Beziehung zur biologischen Funktion
suggeriert, war unter Proteinkristallo-
graphen und Bio-NMR-Spektroskopi-
kern oft schon Allgemeingut, lange
bevor es den Fachausdruck „Bioinfor-
matik“ �berhaupt gab. Dennoch ist mir
eine Zusammenstellung wie in Struc-
tural Bioinformatics weder in anderen
Bioinformatik-Lehrb�chern noch in
strukturbiologischen Kompendien begeg-
net. Von besonderem aktuellem Inter-
esse w�ren die bioinformatischen Prob-
leme der Strukturgenomik gewesen, die
leider nur kurz im letzten Kapitel
gestreift werden. Allerdings f�llt es
schwer, alle im raschen Umbruch
befindlichen Teilgebiete in Buchform
aktuell zu erfassen. Was diesem Buch
fehlt, um es auch als Lehrbuch einsetzen
zu k/nnen, ist ein mehr didaktischer
Fokus. Algorithmen oder Basiskonzepte
fehlen in vielen Kapiteln oder sind nur
unzureichend eingef�hrt. So wird bei-
spielsweise „Threading“, eine Technik
zur Erkennung von Proteinfaltungsmo-
tiven und zur Validierung von Modell-
strukturen, auf Seite 533 in Form einer
Vielzahl von Literaturzitaten einge-
f�hrt, ohne dass der unerfahrene Leser
die Kernidee dieser Methode, die Ent-
wicklung und Verwendung stark verein-
fachter, empirischer Kraftfelder, zuvor
vermittelt bekommt. Vorteilhaft f�r den
Nachschlagewert dieses Buches w�re
ein gemeinsamer Anhang gewesen, der
die besprochene Software, Internet-
adressen und andere Quellen mit
Bezug auf die jeweiligen Kapitel und
nach Themengebieten sortiert auflistet.

Dessen ungeachtet geh/rt dieses
sehr gute Buch in das Regal eines
jeden strukturbiologisch interessierten
Biochemikers oder Bioinformatikers:
Ersteren erspart es die M�he, brand-
aktuelle @bersichtsartikel �ber spezielle
Gebiete wie Proteinklassifikation, -qua-
lit�tskontrolle usw. zusammenzusuchen,
w�hrend viele Bioinformatiker durch
eine Erweiterung ihrer oft auf eindi-
mensionale Sequenzen beschr�nkten
Perspektive auf die fantastische 3D-
Welt der Proteine Inspiration finden
werden.

Lars-Oliver Essen
Fachbereich Chemie
Universit8t Marburg
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