《NMR Spectroscopy: Data Acquisition》

(核磁共振波谱：数据的采集)简介

一、出版情况

《核磁共振波谱：数据的采集》（NMR Spectroscopy: Data Acquisition）于2004年在Wiley-VCH Verlag GmbH & Co.KGaA出版，由英国科学家 Christian Schorn和Brian Taylor共同完成，南开大学图书馆馆藏版本为2004年版本，本书为第二版，共有369页。

二、内容简介

这本书分为5个主要章节，总体布局设计迎合了新的和经验NMR波谱分析方法。第一章描述了安装NMR-SIM 和运行软件包1D WIN-NMR和2D WIN-NMR的方法，也包括了对NMR-SIM的简要描述。第二章使用NMR- SIM，说明核磁共振实验的理论背景，而不是用正常的数学方法，这样即使是复杂的脉冲序列，NMR-SIM也可被用于刺激现实的实验数据。这章介绍的概念是理解第五章讨论脉冲序列的基础，也是理解文献中出现的脉冲序列的基础。第三章简要论述了用1D WIN-NMR和2D WIN-NMR处理数据的方法。第四章基本上是一个参考和检查其使用NMR-SIM的各个方面的广泛详细的细节，如编辑自旋系统，脉冲编程语言和使用布洛赫模拟器。第五章是本书的重点部分，对脉冲序列经常在最新的NMR实验室用于研究非生物聚合物分子进行了考核。在许多情况下，标准序列之间的差异及其变种都是能够证明论证的。这章也简单涉及了构建经常发生在脉冲序列上的片段的细节，如坚硬的和模糊的脉冲和滤波(器)元件。

三、社会反映

在没有依靠NMR仪器组块的情况下本书使读者和用户做出复杂的NMR图谱,在实际试验中能够前瞻性的对仪器做出正确选择，推荐给在该领域从事研究的科研人员。            ——Zeitschrift fur Physikalische Chemie(2002)

因为缺乏对仪器基本原理的了解，不但是NMR仪器操作者或图谱分析者在试验中会犯一些错误，本书包含很多基本原理方面的内容，生动而翔实。

                         ——AFS Advances in Food Science(2002)
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