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Bioinformatics and Genome Analysis ist
eine Sammlung von Vortrigen, die 2001
anlésslich des Ernst Schering Founda-
tion Workshops 38 in Berlin gehalten
wurden. Es ist also kein Lehrbuch zu
diesem Thema, sondern wendet sich an
»scientists and researchers working in
bioinformatics and genome analysis
world-wide“ und ist in der Tat vollge-
packt mit ,,heien® Themen.

Der Autorenkreis besteht aus nam-
haften Wissenschaftlern aus den ver-
schiedensten Spezialbereichen wie der
experimentellen  funktionellen  Ge-
nomik oder der, zumindest zurzeit,
extrem theoretisch wirkenden System-
biologie (die als der Versuch, kinetische
Modelle auf den gesamten Organismus
zu Ubertragen, bezeichnet werden
konnte). Das Spektrum biologisch-
medizinischer Themen erstreckt sich
von Krebsgenen iiber Proteinwechsel-
wirkungen bis hin zur Arzneimittelent-
wicklung. Den Herausgebern ist es hoch
anzurechnen, dass sie vielversprechende
Themen wie Membranen, metabolische
Netzwerke und Glycosylierung, die
gegenwdrtig weniger intensiv erforscht
werden, nicht iibergangen haben. Ver-
mutlich weil ein bis jetzt klares Konzept
fehlt, um in groBem Umfang Daten
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experimentell gewinnen zu konnen, die
wir in unser postgenomisches Gesamt-
bild einflieBen lassen konnen, wurden
diese Gebiete in Zusammenfassungen
nach Art der vorliegenden hiufig iiber-
sehen. Ein Mangel an Daten bedeutet
auch, dass die Zuverldssigkeit von vor-
hersagenden Bioinformatikmethoden
schwer beurteilt werden kann — umso
mehr ein Grund, das Interesse fiir diese
kommenden Herausforderungen zu
schiiren. Dass bei dem Workshop die
Diskussion  sehr  unterschiedlicher
Themen angestrebt worden war, zeigt
sich auch bei der Auswahl der Autoren:
zu ihnen gehoren Biologen verschiede-
ner Fachrichtungen, Computerwissen-
schaftler, Mathematiker, Statistiker
und andere mehr.

Wie bereits erwihnt, ist dieses Buch
nicht fiir Neulinge auf dem Gebiet kon-
zipiert. Allerdings bieten einige Kapitel
eine sehr instruktive Ubersicht iiber das
entsprechende Thema; sie richten sich
damit an eine breite Leserschaft. Beson-
ders Kapitel 1, in dem A. Reis das
positionelle Klonen sehr anschaulich
erklart, gefillt in dieser Beziehung. In
Kapitel 2 stellt G. van Heijne gut ver-
stidndlich die Bedeutung der Membran-
proteine heraus und gibt einen umfas-
senden Uberblick iiber die aktuellen,
aus der Sequenz abgeleiteten Vorhersa-
gemethoden fiir Merkmale von integra-
len Membranproteinen. T. Werner
erlautert in Kapitel 4 die Rolle von
Genpromotorsequenzen und entspre-
chende Vorhersagemethoden, wihrend
R. Gupta, L. J. Jensen und S. Brunak in
Kapitel 13 Uberlegungen zur Protein-
glycosylierung anstellen. Der Beitrag
von J. van Helden, L. Wernisch, D. Gil-
bert und S.J. Wodak (Kapitel 12) iiber
die Darstellung und Diskussion meta-
bolischer Pfade mithilfe der Graphen-
theorie unterscheidet sich von den vor-
genannten, insofern das Thema sehr eng
gefasst und neu ist und sich zudem noch
in der Entwicklung befindet. Trotzdem
wird versucht, ein breiteres Publikum
fiir dieses Forschungsgebiet zu interes-
sieren. In Kapitel 8 beschreiben L. Brive
und R. Abagyan den Einsatz von ,,pro-
tein modeling”“ auf unterschiedlichen
Stufen der Arzneimittelentwicklung.
Anders als die bisher erwdhnten Auto-
ren, die iiber das jeweilige Thema sehr
umfassend berichten, stellen sie vor
allem eigene Methoden vor und erwéh-
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nen kaum die anderer Gruppen. Aber
dies ist angesichts des breit gefassten
Themas verstdndlich, und das Kapitel
zahlt sicherlich zu den leicht zugéng-
lichen Ubersichtsartikeln, obgleich der
Titel ,,Computational Structural Proteo-
mics*“ etwas verwirrend ist. Bezeichnend
fir die unterschiedliche Terminologie
(oder sind es Missverstdndnisse ? ) in den
einzelnen Fachdisziplinen, besonders
was die Verwendung von Modewdértern
betrifft, ist die Tatsache, dass der Begriff
»Proteomics“ in den Kapiteln 8—10
nicht weniger als drei unterschiedliche
Bedeutungen erhélt: Einmal wird er
vom klassischen Proteom abgeleitet,
das als Gesamtheit der Proteine einer
Zelle unter bestimmten Bedingungen
definiert ist (Kapitel 9). Dann wird der
Begriff in Kapitel 10 ausgeweitet, und
zu der Gesamtheit der Proteine wird
jedes Protein gezéhlt, dessen Expression
in vitro induziert werden kann (unter
Missachtung seines natiirlichen subzel-
luldren Standorts und moglicherweise
falsch vohergesagten Genbahnen im
Falle von Eukaryoten). In Kapitel 8
schlieBlich bezeichnet , Proteomics*
die Gesamtheit der vorhergesagten Pro-
teine in einem Genom (a priori, d.h.
ohne die experimentelle Bestétigung,
dass die infrage kommenden Gen-
sequenzen tatsdchlich exprimiert wer-
den). Lediglich die Autoren in Kapitel 9
nehmen sich die Zeit, den Begriff aus-
fihrlich zu definieren. Die sich hier
bietende Moglichkeit, die prézise Ver-
wendung allgemeiner Fachtermini zu
erortern, wurde leider nicht genutzt.
Andere Kapitel sind Ubersichtsarti-
kel iiber aktuelle Forschungsbereiche.
Diese Beitrdge sind sehr niitzlich fiir
Experten auf dem jeweiligen Gebiet
und erfordern fortgeschrittene Kennt-
nisse und Erfahrung in der Fachsprache.
Der umfassende Beitrag iiber die neus-
ten Entwicklungen in der experimen-
tellen Proteomik von M. Gentzel, T.
Kocher, W. Wilm (Kapitel 9) ist fiir
Nicht-Bioinformatiker vermutlich eine
willkommene Abwechslung, denn er ist
der einzige, dessen Thema nicht unter
dem Aspekt computergestiitzter Inter-
pretation oder Vorhersage behandelt
wird — solide experimentelle Techniken
werden beschrieben. Fiir Bioinformati-
ker ist eine detaillierte Beschreibung
der Technik, die ihnen die Daten liefert,
anhand derer sie ihre Analysen durch-
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fithren, von erheblichem Nutzen. Leider
werden die stark technikorientierten
Ausfithrungen viele Bioinformatiker
vor groflere Probleme stellen. In zwei
weiteren Kapiteln werden Kombinatio-
nen aus experimentellen Erkenntnissen
und theoretischen Uberlegungen vorge-
stellt. Das eine, Kapitel 6, ist ein Bericht
von N. Friedman und N. Kaminski iiber
aktuelle Methoden zur Informationsge-
winnung aus Mikroarray-Studien mit
Schwerpunkt auf der Krebsforschung.
Das andere, von V. Schichter verfasste
Kapitel 10, verbindet einen Ubersichts-
artikel iiber die experimentellen Strate-
gien zur Beurteilung, ob zwei Proteine
mit einem weiteren wechselwirken oder
nicht, mit einer Diskussion von Vorher-
sagemethoden.

Die iibrigen Kapitel des Buchs sind
Forschungsberichte, in denen die Auto-
ren ihre eigenen computergestiitzten
theoretischen Methoden vorstellen. In
einigen Fillen scheinen die Techniken
gut ausgearbeitet zu sein, und auch ein
Nachweis der Wirksamkeit ist aufge-
fiihrt, in anderen Fillen werden inter-
essante Vorschldge und Ideen fiir die
Zukunft unterbreitet und erortert.
Leser, die auf diesem Gebiet Neulinge
sind, miissen sich bewusst sein, dass die
Erforschung des praktischen Werts und
der Anwendbarkeit dieser Methoden
erfahrenen Experten iiberlassen bleibt.
Themen wie das Auffinden funktionell
verbundener Gene aus der Sequenz
(Kapitel 3; G. Kolesov, H.-W. Mewes,
D. Frishman) oder aus den Expressions-
daten (Kapitel 5; R. Sharen, R. Elkon,
R. Shamir - ein besonders gut struktu-
riertes Kapitel iiber die eigene ,,cluste-
ring“-Methode), der Vergleich von Pro-
teinstrukturen (Kapitel 7; R. Taylor)
sowie Modellierung ganzer Zellen
(Kapitel 11; H.V  Westerhoff, W.M.
Getz, H. W. van Verseveld, J.-H. S. Hof-
meyr, J. L. Snoep) werden behandelt.

Angesichts eines solch facettenrei-
chen Spektrums von Themen und Auto-
ren wire dieses Buch sicherlich fiir
einen groferen Leserkreis geeignet,
wenn die Herausgeber strengere Vorga-
ben hinsichtlich der Breite und des Stils
der Ausfithrungen sowie des Ausmalles
der Verwendung von gebietsspezifischer
Fachsprache gemacht hatten. Unter
diesen Gesichtspunkten fehlt es dieser
Beitragssammlung an Zusammenhalt.
Zugegeben zeichnet dies wahrscheinlich
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ein ziemlich realistisches Bild eines der
groBten Probleme (neben den wissen-
schaftlichen) einer effektiven Forschung
in Schnittstellenbereichen, ndmlich der
Kommunikationsschwierigkeiten. Alles
in allem jedoch werden die in diesem
vielschichtigen Forschungsgebiet er-
fahrenen Leser die Kapitel als indivi-
duelle Beitrdge zu schitzen wissen und
sie, wie auch ich, mit Freude lesen.

Dietlind L. Gerloff

Institute of Cell & Molecular Biology
University of Edinburgh (Grof3britannien)
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GroBere Zusammenfassungen iiber
Farbstoffe, die industriell von Interesse
sind, finden sich relativ selten. Nur im
,Ullmann‘ erhilt man unter verschie-
denen Stichwortern Zugang zu wichti-
gen Farbstoffklassen. Es ist deshalb sehr
begriilenswert, dass jetzt eine Mono-
graphie iiber technisch relevante Farb-
stoffe erschienen ist, die es sich zum Ziel
gesetzt hat, einen aktuellen Uberblick
zu geben und den Einstieg in die oft
uniibersichtliche  Patentliteratur  zu
ermoglichen. Klaus Hunger, als Mitau-
tor der [Industrial Organic Pigments
bestens bekannt, hat zusammen mit 18
Coautoren, vorwiegend Farbstoffchemi-
kern aus der Industrie, den Versuch
unternommen den derzeitigen Stand
der Farbstoffchemie aus industrieller
Sicht darzustellen.

Herausgekommen ist ein umfangrei-
ches Buch mit 660 Seiten, das in acht
Kapitel gegliedert ist. Nach einem
kurzen Uberblick, in dem die Farbstoff-
klassifizierung, die  wirtschaftliche
Bedeutung (hier hitte man sich aktuel-
lere Zahlen gewiinscht) und Aspekte
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der Produktion (leider zu kurz, zu all-
gemein) behandelt werden, stellt ein
Autorenteam im 2. Kapitel auf ca. 100
Seiten die wichtigsten Chromophorty-
pen vor. Ein iiberaus sinnvolles Vorge-
hen, weil sich auf diese Weise die riesige
Vielfalt der kommerziell interessanten
Farbstoffe auf eine begrenzte Anzahl
von Grundchromophoren zuriickfithren
lasst. Allerdings ist dies den einzelnen
Autoren unterschiedlich gut gelungen.
In manchen Beitrdgen wird die Vielfalt
einfach abgebildet, und dem Leser
werden zu viele Details présentiert.
Manchmal erscheint auch die Einteilung
der Chromophore ritselhaft. Kationi-
sche Farbstoffchromophore und Aryl-
methanfarbstoffe werden als zwei unter-
schiedliche Chromophorklassen behan-
delt: Da sind Uberschneidungen natiir-
lich programmiert.

Im 3. Kapitel werden, gegliedert
nach Anwendungen, die wichtigsten
Farbstoffklassen wie Reaktiv-, Disper-
sions-, Sdure-, Direkt- oder Schwefel-
farbstoffe vorgestellt. Bei jedem Farb-
stofftyp findet man die relevante
Chemie einschlieBlich der Syntheserou-
ten und, sehr hilfreich, eine Liste der
wichtigsten kommerziellen Farbstoffe
mit Struktur und CI-Nummer. Auf
diese Weise findet sich der Leser rasch
zurecht und kann sich iiber die Handels-
farbstoffe in den einzelnen Anwen-
dungsfeldern  informieren.  Leider
wurde diese Einteilung nicht konse-
quent durchgehalten. Neben den
anwendungsbezogenen Farbstoffklassen
finden sich im selben Kapitel Beitrige,
die sich auf Chromophore beziehen,
z.B. iiber Anthrachinon-, Metallkom-
plex- oder Naphthochinonfarbstoffe.
Dadurch kommt es zu unnétigen Wie-
derholungen. Anthrachinoide Dispersi-
onsfarbstoffe werden z.B. gleich zwei-
mal abgehandelt. Kiipenfarbstoffe
werden nicht in einem separaten Bei-
trag, sondern bei den anthrachinoiden
Farbstoffen beschrieben. Die Anwen-
dungstechnik von Textilfarbstoffen wird
in einem eigenen Kapitel diskutiert,
womit die Bereiche Chemie und
Anwendung auseinandergerissen wer-
den. Dies hat zur Folge, dass Zusam-
menhinge zwischen Farbstoffstrukturen
und anwendungstechnischen Eigen-
schaften nicht deutlich genug heraus-
gearbeitet werden konnen. Beispiels-
weise wird der Einfluss von Strukturva-
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