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er sich Pr‰parate des kristallisierten
Chlorophylls von Willst‰tter auslieh. Es
gelang Fischer, die Kollegen und Behˆr-
den davon zu ¸berzeugen, dass Willst‰t-
ter die herausragende Persˆnlichkeit
war, um die Organische Chemie im
Rahmen des neuen KWI zu vertreten.
Das Berufungsverfahren geriet ins Sto-
cken, als Willst‰tter im Juli 1911 ± hier
fehlen zwei Briefe ± abrupt auf die
angebotene Stellung verzichtete. Ge-
schickt blenden die Herausgeber hier
Briefe (E1 ±E9) von Fischer an Beck-
mann, Haber und Duisberg sowie deren
Antworten ein. Fritz Haber erkannte,
dass Willst‰tter nicht als Subdirektor
unter Ernst Beckmann, der schon 1910
als Direktor des KWI vorgeschlagen
war, dienen mochte. UmWillst‰tter eine
staatliche Pension anbieten zu kˆnnen,
hatte man ihm ein Extraordinariat an
der Berliner Universit‰t offeriert. Ha-
bers diplomatisches Geschick leitete die
Lˆsung des Knotens ein: Freie Forscher-
t‰tigkeit am KWI und ordentlicher Ho-
norarprofessor ohne Lehrverpflichtung
an der Universit‰t. Willst‰tter willigte
ein und siedelte Ende 1912 nach Fertig-
stellung des Institutsgeb‰udes um.

Im Januar 1915 erbat Willst‰tter die
Erlaubnis von Fischer, ihn f¸r seine
Arbeiten ¸ber Aminos‰uren, Polypepti-
de und Proteine f¸r einen zweiten No-
belpreis vorschlagen zu d¸rfen (Briefe
Nr. 34, 37, 38); den ersten hatte Fischer
1902 f¸r die Pionierarbeiten ¸ber Zu-
cker und Purine erhalten. Fischer f¸hrte
gewichtige Gr¸nde gegen eine zweite
Nominierung an. Der Nobelpreis 1915
ging ± an Willst‰tter f¸r seine Unter-
suchungen ¸ber Pflanzenfarbstoffe.

Im Jahr 1916 ¸bersiedelte Willst‰tter
als Nachfolger A. von Baeyers nach
M¸nchen; keine Briefe sind erhalten
von den eventuellen Bem¸hungen, Will-
st‰tter in Berlin-Dahlem zu halten. Im
August 1917 verstarb A. von Baeyer im
Alter von 82 Jahren. Die Briefe 41 ± 44
galten der Veranstaltung einer w¸rdigen
Gedenkfeier, der Abfassung des Nach-
rufs sowie der Aufstellung eines Denk-
mals und dessen Finanzierung. Anmer-
kung des Rezensenten: Das von H.
Hahn geschaffene Baeyer-Denkmal
wurde 1922 vor dem von Willst‰tter
aufgef¸hrten Erweiterungsbau des Che-
mischen Laboratoriums der Bayerischen
Akademie der Wissenschaften, wie es
damals hie˚, aufgestellt und ¸berlebte

die Kriegszerstˆrung des Laboratoriums.
Heute befindet es sich vor dem Haus F
der neuen Geb‰ude des Departments
Chemie der Ludwig-Maximilians-Uni-
versit‰t in M¸nchen-Gro˚hadern.

Der letzte Briefaustausch (Nr. 46, 47),
in das Jahr 1918 fallend, galt der Auf-
rechterhaltung des Niveaus von Liebigs
Annalen der Chemie sowie der Schaf-
fung einer Gesellschaft f¸r die Fˆrde-
rung des Chemischen Unterrichts.

Das Bl¸hen wissenschaftlicher For-
schung erfordert einen festen ‰u˚eren
Rahmen, der so elastisch sein musste,
dass er auch in Kriegszeiten nicht zer-
brach. Die faszinierende Lekt¸re dieses
Briefwechsels vermittelt wenig von den
Forschungsergebnissen, umso mehr aber
vom Leben der handelnden Personen
und den Bedingungen ihres Wirkens.
Aus heutiger Sicht mag erstaunen, dass
trotz gelegentlicher N‰he der Arbeits-
gebiete der Gedanke einer Kooperation
nicht aufkam. Die Abgrenzung von In-
teressensph‰ren war von grˆ˚erer Wich-
tigkeit in der Zeit der gro˚en Einzel-
persˆnlichkeiten.

Die Herausgeber verdienen Dank f¸r
die sorgf‰ltige Edierung der Briefe, die
in diesem B¸chlein einer breiteren ÷f-
fentlichkeit zug‰nglich gemacht werden.

Rolf Huisgen
Department Chemie

der Universit‰t M¸nchen

Bioinformatik. Von Reinhard Rau-
hut. Wiley-VCH, Weinheim 2001.
286 S., Broschur 69.00 �.–ISBN
3-527-30355-3

πGenomprojekte, die enorm fortge-
schrittenen Techniken der Strukturauf-
kl‰rung biologischer Makromolek¸le,
die Erstellung komplexer Datens‰tze
mit Chiptechnologien f¸hren seit den
90er Jahren zu einer immer rasanteren
Zunahme des biologischen Wissens. Al-
lein die blo˚e Menge existierender Da-
ten machte spezielle Methoden zu ihrer
Erschlie˚ung nˆtig. Entdeckungen sind
heute mˆglich, indem man die bereits
existierenden Datenmengen genau ana-
lysiert.™ schreibt Reinhard Rauhut in
der Einleitung zu seinem Buch Bioin-
formatik, Sequenz-Struktur-Funktion. Es
richtet sich in erster Linie an die expe-

rimentell arbeitenden Biologen und Bio-
chemiker im Labor. Die Bioinformatik
wird in sieben Abschnitten behandelt:
Sequenzen, Strukturen, Genomics,
Functional Genomics, Proteomics, Phy-
logenetik und DNA-Computing, wobei
die ersten beiden Abschnitte den grˆ˚-
ten Raum einnehmen. Insgesamt ver-
zichtet der Autor auf detaillierte, kom-
plexe Erkl‰rungen der zugrunde liegen-
den Mathematik. Vielmehr beschr‰nken
sich die mathematischen Ausf¸hrungen
auf die Erl‰uterung der grunds‰tzlichen
Konzepte, wo sie f¸r das Verst‰ndnis der
verwendeten Software notwendig sind.
Rauhut verzichtet ebenso auf eine An-
leitung zur Bedienung der verschiede-
nen Softwarepakete, da er davon aus-
geht, dass umfassende Dokumentatio-
nen dar¸ber im Internet erh‰ltlich sind.

Im ersten und zugleich umfangreichs-
ten Kapitel πSequenzen™ werden zuerst
verschiedene ˆffentliche Sequenzdaten-
banken f¸r DNA- und Proteinsequenzen
vorgestellt. Ein Schwerpunkt liegt auf
der Beschreibung von Alignments, also
dem Vergleich verschiedener Sequenzen
und der Ermittlung ihrer æhnlichkeit.
Dieses Thema verdient besondere Auf-
merksamkeit, da Alignments die Grund-
lage von Programmen wie BLAST sind,
mit denen Sequenzdatenbanken nach
identischen oder ‰hnlichen Sequenzen
zu einer gegebenen Sequenz durchsucht
werden kˆnnen. Die Erkl‰rung der zu-
grunde liegenden Algorithmen wird ins-
besondere dem durchschnittlichen An-
wender, der sich bislang nicht um die
mathematischen Grundlagen geschert
hat, zahlreiche neue Einsichten liefern.
Im folgenden Abschnitt wird die An-
wendung der BLAST-Programme ge-
nauer besprochen. Wer bislang nur die
Standardfunktionen dieser Programme
genutzt hat, findet eine F¸lle wertvoller
Hinweise zu den zahlreichen Programm-
funktionen und -optionen, die eine we-
sentlich bessere Erfolgsquote bei der
Datenbanksuche ermˆglichen.

Mit der Anwendung von Markov-
Modellen zur Identifizierung von Genen
und als Methode zur Erstellung multip-
ler Alignments unter Ber¸cksichtigung
von Proteinstrukturen wird der ‹ber-
gang zum zweiten Kapitel πStrukturen™
geschaffen. Ausgehend von den Grund-
lagen der Proteinfaltung werden ver-
schiedene Systeme zur Strukturvorher-
sage von Proteinen und RNA sowie die
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Strukturdatenbank PDB vorgestellt. Mit
der Klassifizierung von Proteinen nicht
aufgrund ihrer ‰hnlichen Sequenzen
sondern aufgrund ihrer strukturellen
æhnlichkeit und dem damit verbunde-
nen Zusammenhang zwischen Sequenz,
Struktur und Funktion endet das Kapi-
tel.

Im Verh‰ltnis zu den ersten beiden
Kapiteln fallen die drei folgenden Kapi-
tel πGenomics™, πFunctional Genomics™
und πProteomics™ deutlich weniger um-
fangreich aus. Rauhut schneidet zahlrei-
che aktuelle Themen wie die verglei-
chende Genomanalyse, Techniken der
Genomsequenzierung, die Anwendung
der DNA-Chiptechnologie, die Analyse
von Einzelbasenaustauschen (SNPs,
πsingle nucleotide polymorphisms™),
moderne Methoden der Proteinsequen-
zierung oder πPathway™-Datenbanken
an. W‰hrend jedoch aus den ersten
beiden Kapitel sofort einsetzbare prak-
tische Erkenntnisse f¸r die Arbeit mit
Sequenzdatenbanken gewonnen werden
kˆnnen, beschr‰nken sich die ¸brigen
Kapitel darauf, thematische Einf¸hrun-
gen zu geben. Deren Wert liegt in der
Pr‰sentation verschiedener Techniken
samt ihrer Mˆglichkeiten und Beschr‰n-
kungen, aus der Impulse f¸r die eigene
Versuchsgestaltung ausgehen kˆnnen.
Wie in den ¸brigen Kapiteln wird auch
hier auf weiterf¸hrende Informationen
in Publikationen und im Internet ver-
wiesen.

Insgesamt bietet das Buch eine schˆne
‹bersicht ¸ber die Bioinformatik, ohne
zu sehr in die mathematischen Tiefen zu
dringen. Die Ausf¸hrungen ¸ber Struk-
turen von Proteinen und RNA und
insbesondere die Strukturvorhersagen
gehen meines Erachtens zu sehr ins
Detail. Die Strukturvorhersage ist nach
wie vor unausgereift und f¸r den durch-
schnittlichen Anwender im Labor si-
cherlich kein geeignetes Werkzeug f¸r
die beil‰ufige Besch‰ftigung. Ebenso
erfordern die recht ausf¸hrlich beschrie-
benen Verfahren, mit deren Hilfe struk-
turelle æhnlichkeiten verschiedener
Proteine analysiert werden kˆnnen, ein
hohes Ma˚ an Fachwissen. Andererseits
werden trotz der gew¸nschten N‰he zur
Anwendung mehrere h‰ufig auftretende
Fragestellungen nicht angesprochen,
z.B. wie mit EST-Datenb‰nken RNA-
Splicing oder komplette cDNA-Berei-
che entdeckt werden kˆnnen oder wie

durch die Kombination verschiedener
Datenbanksuchen der genomische Kon-
text einer experimentell ermittelten un-
bekannten Sequenz aufgekl‰rt werden
kann.

Das kurze Kapitel ¸ber Phylogenetik
beschr‰nkt sich auf die Analyse der
Verwandtschaft von Genen und Orga-
nismen. G‰nzlich unerw‰hnt bleiben
moderne mathematische Instrumente
wie Netzwerkmethoden in der immer
mehr an Bedeutung gewinnenden Popu-
lationsgenetik. Dazu Rauhut in seinem
Vorwort: πPerfekte Lehrb¸cher entste-
hen nicht in der ersten Auflage, sie
wachsen vielmehr durch das Feedback
der Leser.™ So ist diese erste Ausgabe
zwar noch nicht perfekt, aber schon sehr
lesenswert.

Martin Forster
Heinrich-Pette-Institut, Hamburg

Kurzlehrbuch Physikalische Che-
mie. 3. Auflage. Von Peter W. Atkins.
‹bersetzt von R. Ludwig, A. Ap-
pelhagen und F. Schmauder. Wiley-
VCH, Weinheim 2001. 859 S., geb.
55.00 �.–ISBN 3-527-30433-9

Das Kurzlehrbuch der Physikalischen
Chemie von Peter Atkins liegt nun in
einer dritten, vˆllig ¸berarbeiteten deut-
schen Auflage vor.
Als Zielgruppe hat
der Autor Leser im
Visier, πdie ein
Kompendium der
wesentlichen Ge-
sichtspunkte dieses
Schl¸sselbereiches
der Chemie be-
nˆtigen, oder de-
ren Interessen im
Umweltschutz, der chemischen Verfah-
renstechnik oder auf anderen benach-
barten Feldern liegen™. Damit w‰ren
Ingenieure und Studierende mit Physi-
kalischer Chemie als Nebenfach ange-
sprochen, aber auch Studienanf‰nger
der Chemie.

Das Buch ist in 21 Kapitel gegliedert
und bietet den Stoff im Wesentlichen in
der traditionellen Reihenfolge: Nach
einer kurzen Einf¸hrung zu Aggregat-
zust‰nden und Zustandsvariablen wer-
den die Eigenschaften idealer und realer
Gase erˆrtert. Die folgenden Kapitel

behandeln den ersten Hauptsatz der
Thermodynamik, die Thermochemie
chemischer Reaktionen, den zweiten
Hauptsatz, Phasengleichgewichte reiner
Substanzen und die Eigenschaften von
Mischungen. Zwei weitere Kapitel sind
dem chemischen Gleichgewicht gewid-
met, das n‰chste der Elektrochemie im
chemischen Gleichgewicht. Der klassi-
sche Teil schlie˚t mit je einem Kapitel
¸ber chemische Kinetik und zur Inter-
pretation von Geschwindigkeitsgeset-
zen. In der zweiten H‰lfte des Buches
sind die Themen zusammengefasst, die
nur auf der Grundlage der Quanten-
theorie verstanden werden kˆnnen. Fol-
gerichtig wird mit einer kurzen Einf¸h-
rung in die Quantentheorie begonnen,
der sich Ausf¸hrungen ¸ber den Aufbau
der Atome anschlie˚en. Die kovalente
chemische Bindung wird sowohl im VB-
als auch im MO-Ansatz besprochen. F¸r
Festkˆrper werden die B‰ndertheorie
und Ionenbindung als Grenzf‰lle darge-
stellt. Hier findet sich auch ein Unter-
kapitel ¸ber die Symmetrie der Raum-
gruppen. Ein weiteres Kapitel behandelt
die zwischenmolekularen Kr‰fte mit
ausf¸hrlicher Ber¸cksichtigung von Bio-
polymeren, Mesophasen und dispersen
Systemen. Es schlie˚en sich drei Kapitel
zur Molek¸lspektroskopie an, worin zu-
n‰chst die Rotations- und Schwingungs-
spektroskopie, dann die Spektroskopie
elektronischer ‹berg‰nge und schlie˚-
lich die magnetische Resonanz bespro-
chen werden. Das letzte Kapitel zur
statistischen Thermodynamik zeigt auf,
dass letztlich auch die im ersten Teil
makroskopisch beschriebenen Grˆ˚en
auf der Grundlage der Quantennatur
der Materie verstanden werden kˆnnen.

Jedes Kapitel enth‰lt ein oder zwei
Exkurse, in denen Anwendungen des
gerade Besprochenen an konkreten Bei-
spielen demonstriert werden. Diese Bei-
spiele betreffen in erster Linie biologi-
sche Fragestellungen. In den Exkursen
und am Ende jedes Kapitels werden
‹bungsaufgaben gestellt, deren Ergeb-
nisse (aber nicht der Lˆsungsweg) am
Ende des Buches aufgelistet werden.
Das Buch wird abgeschlossen mit 10
Zusatzinformationen, in denen die Be-
schreibung mathematischer Methoden
(Differenzieren, Integrieren) sowie
grundlegender physikalischer Gesetz-
m‰˚igkeiten (Coulomb-Gesetz etc.) er-
folgt, einigen Tabellen mit thermodyna-


