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Summary
In 60 Sekunden

Leben, von Bakterien bis zu dir, ist aus einer kurzen Liste von Molekülen aufgebaut, die den
Regeln der Chemie gehorchen. Die Struktur bestimmt die Funktion: die Faltung eines Proteins,
die Fluidität einer Membran, die Form eines Rezeptors – all das entscheidet, was als Nächstes
geschieht. Energie fließt durch ATP, Information fließt von der DNA zur RNA zum Protein, und
beides wird mit äußerster Präzision reguliert. Wenn diese Kontrollen versagen – oder wenn du
lernst, sie zu lesen –, erhältst du Medizin, Evolution und jede Sinneserfahrung, die du je gemacht
hast.

Warum es sich lohnt

Dies ist der Maßstab, an dem Biochemie-Lehrbücher gemessen werden: rigoros, aktuell und
unerbittlich klar. Es belohnt Leser, die die echten Mechanismen wollen – Kinetik,
Thermodynamik, Regulation –, nicht nur Vokabular. Ideal für Medizinstudierende,
Biologie-Hauptfachstudierende und alle, die verstehen wollen, wie eine Zelle tatsächlich
funktioniert, Molekül für Molekül, von der Glykolyse bis zur Genexpression.

Die Kernideen

Struktur ist Schicksal: die vier Ebenen der Proteinarchitektur

Die Aminosäuresequenz – die Primärstruktur – setzt alles in Gang. Segmente winden sich zu
Alpha-Helices oder fächern sich zu Beta-Faltblättern auf, die lokalen Faltungen, aus denen die
Sekundärstruktur besteht. Diese Elemente packen sich zu einer vollständigen dreidimensionalen
Tertiärfaltung zusammen, und manche Proteine gehen noch weiter und bauen mehrere Ketten
zu einem quartären Komplex zusammen.

Das Buch behandelt die Proteinstruktur als Hierarchie, in der jede Ebene die nächste
einschränkt. Die Sequenz bestimmt die lokale Faltung, die lokale Faltung bestimmt die globale
Form, und die Form bestimmt, was das Protein binden und tun kann.

Probier es aus: Such dir ein beliebiges Protein heraus, das diese Woche in den Nachrichten war,
und schau seine Struktur in der PDB nach – dreh es, find die aktive Stelle.

Die Michaelis-Menten-Gleichung: wie schnell ist schnell?
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Beobachte ein Enzym bei der Arbeit, und du siehst, wie die Geschwindigkeit mit der
Substratkonzentration steigt und dann abflacht. Michaelis und Menten haben das in einer
Gleichung festgehalten: V₀ gleich Vmax mal [S], geteilt durch Km plus [S]. Die Konstante Km ist
die Substratkonzentration, bei der die Geschwindigkeit die Hälfte ihres Maximums erreicht – ein
direkter Hinweis darauf, wie fest das Enzym sein Substrat umklammert. Ein niedriges Km
bedeutet hohe Affinität; das Enzym sättigt sich schnell und arbeitet nahe an
Höchstgeschwindigkeit, selbst wenn Substrat knapp ist.

Diese Gleichung macht aus der Enzymologie Beschreibung statt Vorhersage. Sobald du Vmax
und Km kennst, kannst du die Reaktionsgeschwindigkeit bei jeder Substratkonzentration
berechnen, Enzyme vergleichen und quantifizieren, wie Inhibitoren eingreifen. Das Buch stellt sie
als das grundlegende Modell dar – einfach genug, um sie von Hand abzuleiten, und mächtig
genug, um das Wirkstoffdesign zu untermauern. Jedes spätere Kapitel über den Stoffwechsel
stützt sich auf diese Rechnung.

Probier es aus: Skizziere die Kurve von Geschwindigkeit gegen Substrat aus dem Gedächtnis,
markiere dann, wo V = Vmax/2 gilt, und lies Km ab.

Vier Tricks, die jedes Enzym kennt

Lass die Details weg, und Enzyme nutzen vier katalytische Strategien. Die kovalente Katalyse
bildet eine vorübergehende Bindung mit dem Substrat aus. Die allgemeine Säure-Base-Katalyse
schaufelt Protonen hin und her, um geladene Zwischenprodukte zu stabilisieren. Die Katalyse
durch Näherung bringt zwei Reaktanden auf der Enzymoberfläche zusammen und erhöht so ihre
effektive Konzentration. Die Metallionenkatalyse nutzt Metalle, um Ladungen zu stabilisieren
oder Substrate auszurichten.

Der Erkenntnisgewinn ist, dass Enzyme keine exotische Physik nutzen – sie nutzen dieselben
chemischen Prinzipien wie jede Laborreaktion, nur mit geometrischer Präzision. Die aktive Stelle
ist eine Mikroumgebung, die darauf ausgelegt ist, die Aktivierungsenergie zu senken. Sobald du
die vier Strategien kennst, kannst du dir jeden Enzymmechanismus ansehen und erkennen,
welche Tricks er spielt, wodurch sich der scheinbar endlose Katalog an Reaktionen handhabbar
anfühlt.

Probier es aus: Such dir ein Enzym aus deinen Stoffwechselnotizen heraus und beschrifte, welche
der vier katalytischen Strategien sein Mechanismus nutzt.

Allosterische Schalter: Regulation aus der Ferne

Ein Effektormolekül bindet an einer Stelle an einem Protein, und die Aktivität ändert sich an einer
anderen Stelle weit entfernt. Das ist allosterische Regulation. Das konzertierte (MWC-)Modell
erklärt die sich daraus ergebende sigmoidale Kinetik: Die Untereinheiten kippen gemeinsam
zwischen einem angespannten Zustand mit niedriger Affinität und einem entspannten Zustand
mit hoher Affinität.
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Allosterie ist die Art und Weise, wie Zellen Informationen integrieren. Ein einziges Protein kann
mehrere Signale gleichzeitig wahrnehmen, weil verschiedene Effektoren an verschiedene Stellen
binden, und der Output des Proteins spiegelt die Summe wider. Das ist die molekulare
Grundlage für Feedback-Inhibition und metabolische Kontrolle.

Probier es aus: Find ein allosterisches Enzym in einem Stoffwechselweg und identifiziere seinen
Aktivator und Inhibitor – notiere, wo jedes relativ zur aktiven Stelle bindet.

Membranen als zweidimensionale Flüssigkeiten

Stell dir eine Zellmembran vor: keine starre Wand, sondern ein fluides Mosaik, ein Meer aus
Lipiden, in dem Proteine seitlich treiben wie Eisberge. Das Flüssig-Mosaik-Modell beschreibt
Membranen als zweidimensionale Flüssigkeiten, in denen sowohl Lipide als auch Proteine frei in
der Ebene der Doppelschicht diffundieren.

Das Modell hat Membranen von statischen Barrieren zu dynamischen Plattformen umgedeutet.
Die Fluidität hängt von der Lipidzusammensetzung ab – ungesättigte Ketten und Cholesterin
justieren die Viskosität. Weil sich die Komponenten bewegen können, können Membranen im
Handumdrehen umgebaut werden: Endozytose, Signalgebung und Zellteilung hängen alle von
lateraler Diffusion ab.

Probier es aus: Zeichne einen Membranquerschnitt und füge dann Pfeile hinzu, die zeigen,
welche Komponenten sich seitlich bewegen können und welche nicht.

Molekulare Schalter: Phosphorylierung und GTP

Zellen übertragen Signale mit zwei Arten von Schaltern. Der eine ist die Phosphorylierung: Eine
Kinase hängt eine Phosphatgruppe an ein Protein und schaltet es damit ein; eine Phosphatase
entfernt sie wieder und schaltet es aus. Der andere ist die GTP-Bindung: Ein Protein wechselt
zwischen einem aktiven, GTP-gebundenen und einem inaktiven, GDP-gebundenen Zustand.
Beide Schalter sind reversibel, schnell und verstärkbar.

Signaltransduktion ist eine Kette binärer Entscheidungen. Jeder Schalter hat einen eingebauten
Timer (die GTP-Hydrolyse) oder einen Gegenschalter (die Phosphatase), damit Signale nicht
endlos nachklingen. Das Buch versteht das als die universelle Sprache der zellulären
Kommunikation.

Probier es aus: Verfolge einen Signalweg von Rezeptor zu Reaktion und markiere jeden
Phosphorylierungs- oder GTP-Bindungsschritt als An/Aus-Schalter.

Katabolismus und Anabolismus: die zwei Hälften des Stoffwechsels

Der Stoffwechsel zerfällt in zwei entgegengesetzte Ströme. Der Katabolismus baut Brennstoffe
— Kohlenhydrate, Fette, Proteine — ab, um Energie und Reduktionskraft zu gewinnen. Der
Anabolismus läuft in umgekehrter Richtung und nutzt diese Energie und Reduktionskraft, um
komplexe Moleküle aufzubauen. Gekoppelt sind die beiden vor allem über ATP, die
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Energiewährung, und NADH, den Elektronenträger. Jede Zelle balanciert ständig zwischen
beiden, je nach Brennstoffangebot und Bedarf.

Das Buch deutet den Stoffwechsel als Wirtschaft: Der Katabolismus erzeugt Währung, der
Anabolismus gibt sie aus. ATP und NADH sind die Austauschmechanismen, die die beiden
Hälften verbinden. Dieser Rahmen erklärt, warum Hunger den Stoffwechsel in Richtung Abbau
verschiebt und warum Füttern ihn in Richtung Speicherung verschiebt — dieselben Wege, nur
durch hormonelle und allosterische Kontrolle in unterschiedliche Richtungen gedrosselt.

Probier es aus: Schreibe drei katabole und drei anabole Wege auf, die du kennst, und notiere,
welche Währung (ATP oder NADH) jedes Paar verbindet.

Glykolyse: von Glucose zu Pyruvat, mit kleinem Gewinn

Die Glykolyse nimmt ein Glucosemolekül mit sechs Kohlenstoffatomen und spaltet es in zwei
Pyruvatmoleküle mit je drei Kohlenstoffatomen. Die Nettoausrbeite sind 2 ATP und 2 NADH, und
das Ganze passiert im Cytosol ganz ohne Sauerstoff.

Die Glykolyse ist der am stärksten konservierte Stoffwechselweg der Biologie. Der
Netto-ATP-Gewinn ist bescheiden, aber Geschwindigkeit und Universalität machen sie zur
Rückfallposition jeder Zelle, wenn Sauerstoff oder Mitochondrien fehlen.

Probier es aus: Schreibe die zehn Schritte der Glykolyse aus dem Gedächtnis auf und markiere,
wo ATP investiert und wo es verdient wird.

Der Citratzyklus: Kohlenstoff zu CO₂, Elektronen zu Trägern

Der Citratzyklus nimmt die zwei Kohlenstoffatome der Acetylgruppe aus Acetyl-CoA und oxidiert
sie vollständig zu zwei Molekülen CO₂. Jeder Durchlauf erzeugt 3 NADH, 1 FADH₂ und 1 GTP (oder
ATP) — alles innerhalb der mitochondrialen Matrix.

Der Zyklus ist zugleich Motor und Lieferant. Seine oxidativen Schritte beladen NADH und FADH₂
mit Elektronen, die die Atmungskette dann für die ATP-Synthese nutzt.

Probier es aus: Zähle die Kohlenstoffatome, die in einem Durchlauf in den Zyklus eintreten (als
Acetyl-CoA), und die, die ihn verlassen (als CO₂) — prüfe, ob sie sich die Waage halten.

Mitchells chemiosmotische Hypothese: Protonen als Energiezwischenspeicher

Peter Mitchell vermutete, dass die oxidative Phosphorylierung über einen Protonengradienten
funktioniert. Der Elektronentransport durch die Atmungskette pumpt Protonen über die innere
Mitochondrienmembran und speichert Energie als protonenmotorische Kraft. Die ATP-Synthase
lässt die Protonen dann den Gradienten hinab zurückfließen und nutzt diese Energie, um ATP zu
synthetisieren. Die vollständige Oxidation eines Glucosemoleküls liefert etwa 30 bis 32 ATP, je
nachdem, welcher Shuttle das cytosolische NADH in die Mitochondrien transportiert.
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Die chemiosmotische Hypothese war radikal, weil sie eine indirekte Kopplung vorschlug — kein
energiereiches Zwischenprodukt, nur ein Gradient. Sie vereinigte Elektronentransport und
ATP-Synthese in einer einzigen räumlichen Logik: hier pumpen, dort zurückfließen.

Probier es aus: Zeichne die innere Mitochondrienmembran, beschrifte, wo Protonen gepumpt
werden und wo sie zurückfließen, und markiere die protonenmotorische Kraft.

Der Calvin-Zyklus: Zucker aus dünnem Luft

Der Calvin-Zyklus nimmt CO₂ aus der Atmosphäre und fixiert es mit Hilfe von ATP und NADPH
aus den Lichtreaktionen zu Kohlenhydrat. Die Rechnung ist fordernd: Um netto ein Molekül
Glycerinaldehyd-3-phosphat zu gewinnen, muss der Zyklus 3 CO₂-Moleküle verarbeiten und 9
ATP und 6 NADPH investieren.

Der Calvin-Zyklus ist von Natur aus energetisch teuer — ein Gas in ein organisches Molekül zu
verwandeln erfordert, ein sehr stabiles Molekül (CO₂) in reaktive Chemie zu zwingen. Die Bilanz
des Buches (9 ATP, 6 NADPH pro G3P) macht die Kosten explizit.

Probier es aus: Berechne die ATP- und NADPH-Kosten, um eine Glucose (zwei G3P) aus CO₂
aufzubauen — und vergleiche sie mit der ATP-Ausbeute der Glykolyse.

Glykogen-Phosphorylase: PLP und Phosphorolyse

Die Glykogen-Phosphorylase baut Glykogen durch Phosphorolyse ab — mit anorganischem
Phosphat spaltet sie α-1,4-glykosidische Bindungen und setzt Glucose-1-phosphat frei. Das
Enzym benötigt Pyridoxalphosphat (PLP) als Cofaktor. Reguliert wird es sowohl allosterisch
(durch AMP und ATP) als auch durch Phosphorylierung (über die Kinase-Kaskade).

Phosphorolyse ist clever: Statt Glykogen zu hydrolysieren, nutzt das Enzym Phosphat und
erzeugt einen phosphorylierten Zucker, der ohne ATP-Verbrauch direkt in die Glykolyse eintreten
kann. Die doppelte Regulation — allosterisch und kovalent — gibt der Zelle zwei unabhängige
Wege, den Glykogenabbau zu steuern.

Probier es aus: Vergleiche den ATP-Aufwand, um Glucose aus Glykogen (Phosphorolyse)
gegenüber aus Fett (Hydrolyse und anschließende Phosphorylierung) freizusetzen.

Stickstofffixierung: 16 ATP pro N₂

Atmosphärischer N₂ ist chemisch inert — die Dreifachbindung ist praktisch unbrechbar. Der
Nitrogenase-Komplex knackt sie und reduziert N₂ zu NH₃, doch der Preis ist hoch: mindestens 16
ATP-Moleküle pro reduziertem N₂.

Der Preis von 16 ATP spiegelt den enormen Aufwand wider, eine stabile Bindung zu brechen,
und erklärt, warum Pflanzen sich mit stickstofffixierenden Bakterien verbünden, statt es selbst zu
tun.
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Probier es aus: Berechne die ATP-Kosten, um ein Aminosäuremolekül aus N₂, Glucose und einem
Kohlenstoffgerüst aufzubauen — und würdige den Energiehaushalt.

Aminosäurekatabolismus: Aminogruppe abspalten

Der erste Schritt beim Abbau einer Aminosäure ist die Entfernung ihrer α-Aminogruppe.
Meistens geschieht das durch Transaminierung zu α-Ketoglutarat, wobei Glutamat entsteht. Die
Glutamat-Dehydrogenase oxidiert dann Glutamat desaminierend und setzt das freie
Ammoniumion (NH₄⁺) frei.

Transaminierung ist elegant: Statt von jeder Aminosäure direkt giftiges Ammoniak freizusetzen,
leitet die Zelle die Aminogruppen auf einen einzigen Träger (Glutamat) um, den ein einziges
Enzym verarbeitet.

Probier es aus: Wähle drei Aminosäuren aus und verfolge, wo ihre Kohlenstoffgerüste nach der
Desaminierung in den Citratzyklus eintreten.

Nukleotidbiosynthese: Ringe auf Ribose bauen

Pyrimidin- und Purinsynthese nehmen entgegengesetzte Wege. Der Pyrimidinring wird zuerst
aufgebaut — aus Carbamoylphosphat und Aspartat — und bildet Orotat, das dann an
Ribose-5-phosphat geheftet wird. Der Purinring wird Atom für Atom direkt auf einem
Ribose-5-phosphat-Gerüst aufgebaut, ausgehend von PRPP (5-Phosphoribosyl-1-pyrophosphat).

Der Kontrast zwischen den beiden Strategien ist lehrreich. Pyrimidine sind einfachere Ringe, also
baut die Zelle den Ring zuerst und fügt den Zucker später hinzu. Purine sind größer und
komplexer, also setzt die Zelle sie schrittweise auf dem Zuckergerüst zusammen.

Probier es aus: Zeichne den Pyrimidin- und den Purinring nebeneinander und zähle die Atome in
jedem — und merke dir, welcher zuerst in der Biosynthese aufgebaut wird.

Die Leber als metabolischer Hub

Die Leber ist das metabolische Verteilzentrum des Körpers. Im gut genährten Zustand
synthetisiert sie Glykogen zur Speicherung und wandelt überschüssige Kohlenhydrate in
Triacylglycerine für den Export um. Im Nüchternzustand kehrt sie den Kurs um: Glykogenolyse
und Gluconeogenese liefern Glucose für Gehirn und rote Blutkörperchen, während der
Fettsäureabbau Ketonkörper als alternativen Brennstoff erzeugt.

Das Buch rahmt die metabolische Integration über die Leber, weil sie das einzige Organ ist, das
alle wichtigen metabolischen Umwandlungen durchführen kann.

Probier es aus: Zeichne ein einfaches Diagramm: die Leber im Zentrum, vier Gewebe darum
herum, und Pfeile, die zeigen, welchen Brennstoff jedes im gefütterten gegenüber dem
nüchternen Zustand erhält.

Semikonservative Replikation: der Meselson-Stahl-Beweis
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Meselson und Stahl züchteten E. coli auf schwerem Stickstoff (¹⁵N) und setzten sie dann auf
leichten Stickstoff (¹⁴N) um. Nach einer Generation zeigte die Dichtegradient-Zentrifugation eine
einzige hybride Bande — jedes DNA-Molekül enthielt einen alten (schweren) und einen neuen
(leichten) Strang. Damit war bewiesen, dass die Replikation semikonservativ ist: Jedes
Tochter-Molekül behält einen Elternstrang.

Das Buch präsentiert das Experiment als die endgültige Klärung der Frage, wie sich DNA selbst
kopiert.

Probier es aus: Skizziere die drei möglichen Replikationsmodelle (konservativ, semikonservativ,
dispers) und sage für jedes die Bandenmuster nach zwei Generationen voraus.

RNA-Polymerase und der Sigma-Faktor

Die RNA-Polymerase von E. coli ist eine Multisubunit-Maschine mit einem Kern aus α₂ββ'ω. Der
Sigma-Faktor (σ) ist die Komponente, die das Enzym zu spezifischen Promotorsequenzen lots.
Ohne σ startet die Kernpolymerase die Transkription zufällig. Ist σ gebunden, erkennt sie
Promotoren und beginnt die Transkription am richtigen Ort.

Der σ-Faktor löst ein Zielproblem: Die Polymerase kann überall RNA synthetisieren, aber sie
muss wissen, wo sie anfangen soll.

Probier es aus: Schlage nach, wie viele σ-Faktoren E. coli besitzt, und ordne einen davon einer
konkreten Stressbedingung zu.

Der genetische Code und tRNA: das Adapterproblem

Der genetische Code wird auf der mRNA in Drillingen gelesen — in Codons.
Transfer-RNA-Moleküle sind die Adapter: Jedes hat eine Anticodon-Schleife, die mit einem Codon
basenpaart, und am 3'-CCA-Ende eine Aminosäure angehängt. Aminoacyl-tRNA-Synthetasen
beladen jede tRNA in einer zweistufigen Reaktion mit der richtigen Aminosäure, angetrieben
durch ATP-Hydrolyse.

Der tRNA-Adapter löst ein grundlegendes Problem: Nukleotide und Aminosäuren sind chemisch
unverwandt, also muss etwas sie überbrücken.

Probier es aus: Wähle eine Aminosäure aus und finde ihre Codons, ihr tRNA-Anticodon und die
Synthetase, die sie belädt.

Das lac-Operon: Genregulation in Aktion

In E. coli kodiert das lac-Operon Enzyme für den Laktosestoffwechsel. Fehlt Laktose, bindet der
lac-Repressor an den Operator und blockiert die Transkription. Taucht Laktose auf, bindet sein
Isomer Allolaktose an den Repressor und senkt seine Affinität zum Operator — der Repressor
lässt los, und die Transkription läuft an.
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Das lac-Operon ist das Gründungsbeispiel der Genregulation, weil es so einfach ist, dass man es
vollständig durchdenken kann. Ein Repressor, ein Operator, ein Inducer.

Probier es aus: Sag voraus, was mit der Expression des lac-Operons passiert, wenn du Glukose
hinzufügst (die das cAMP senkt), während Laktose vorhanden ist — und schlag dann
Katabolit-Repression nach.

Eukaryotische Genkontrolle: Schicht um Schicht

Die Genexpression in Eukaryoten wird auf mehreren Ebenen gleichzeitig reguliert.
Chromatin-Remodeling bestimmt, ob die DNA physisch zugänglich ist. Der Transkriptionsstart
durch die RNA-Polymerase II erfordert allgemeine Transkriptionsfaktoren plus spezifische
Aktivatoren, die an Enhancer binden. RNA-Prozessierung (Spleißen, Capping, Polyadenylierung)
und mRNA-Stabilität fügen nach der Transkription weitere Kontrollebenen hinzu.

Bei Eukaryoten ist die DNA verpackt, Enhancer können aus der Distanz wirken, und Transkripte
werden prozessiert, bevor sie überhaupt translatiert werden. Jede Schicht ist ein potenzieller
Regulationspunkt.

Probier es aus: Wähle ein eukaryotisches Gen aus und liste mindestens drei Ebenen auf, auf
denen seine Expression reguliert werden könnte.

Rhodopsin: ein Photon, eine Isomerisierung, ein Signal

In den Stäbchenzellen der Wirbeltiere besteht der Photorezeptor Rhodopsin aus dem Protein
Opsin und dem Chromophor 11-cis-Retinal. Die Absorption eines einzigen Photons isomerisiert
11-cis-Retinal zu All-trans-Retinal und löst eine Signaltransduktionskaskade aus, die die Zelle
durch Schließen cGMP-gesteuerter Kationenkanäle hyperpolarisiert.

Die Isomerisierung des Retinals ist der einzige lichtgetriebene Schritt; alles danach ist
Standard-G-Protein-Signalgebung.

Probier es aus: Verfolge die Verstärkungskaskade von einem Photon bis zum Kanalverschluss
und schätze den Gesamtverstärkungsfaktor bei jedem Schritt.

Bakterielle Chemotaxis: Zweikomponenten-Signalgebung

E. coli navigiert durch chemische Gradienten mit einem Zweikomponentensystem. Die Bindung
eines Attraktionsstoffs an einen Methyl-akzeptierenden Chemotaxis-Protein(MCP)-Rezeptor
verringert die Autophosphorylierung der Histidinkinase CheA. Das vermindert den
Phosphotransfer auf den Antwortregulator CheY. In phosphorylierter Form fördert CheY den
Uhrzeigersinn-Flagellenrotationsmodus und das Taumeln. Weniger CheY-P bedeutet also
weniger Taumeln — das Bakterium schwimmt gleichmäßig den Attraktionsgradienten hinauf.

Chemotaxis ist das Modell des Buchs für Zweikomponenten-Signalgebung, das dominierende
Paradigma bei Bakterien. Bakterien passen ihre Taumelfrequenz daran an, ob die
Attraktionsstoffkonzentration steigt oder fällt.
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Probier es aus: Schau dir eine Zeitrafferaufnahme der Chemotaxis von E. coli an und zähle die
Taumelfrequenz, während sich die Zellen einem Attraktionsstoff nähern oder von ihm entfernen.

Die besten Zitate

- "DNA macht RNA macht Protein" - das zentrale Dogma der Molekularbiologie

- "V₀ = Vmax[S]/(Km + [S])" - die Michaelis-Menten-Gleichung

- "zweidimensionale Fluide aus Lipiden und Proteinen, in denen die Komponenten frei lateral
diffundieren können" - das Flüssig-Mosaik-Modell

- "ein Hybridband nach einer Generation" - das Meselson-Stahl-Ergebnis

Kritik

Die Umfassendheit des Buches ist seine Bürde: Mit über tausend Seiten kann es Leser
überfordern, die schnell klinische Relevanz brauchen oder einen narrativen Faden wollen statt
enzyklopädischer Abdeckung. Manche Kapitel setzen Vertrautheit mit organischer Chemie und
Thermodynamik voraus, ohne viel Gerüst. Klinische Korrelationen sind, obwohl vorhanden, kurz
im Vergleich zu spezialisierten medizinischen Biochemie-Texten. Leser, die eine
geschichtsbasierte Einführung wollen, könnten den systematischen Ansatz trocken finden, und
die schiere Dichte der Stoffwechselwege kann ohne bewusste Anstrengung, sie zu verknüpfen, in
Auswendiglernen übergehen.

In einem Satz

Biochemie ist die Erforschung, wie eine kurze Liste von Molekülen, die den Regeln der Chemie
gehorcht, jedes Lebewesen aufbaut, mit Energie versorgt, reguliert und repliziert.

Für wen sich das Buch eignet

Medizinstudierende, Biologie-Hauptfachstudierende und alle, die mechanistische Tiefe wollen
statt oberflächlichen Vokabeln.


