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Predmluva 5

Predmluva

Zimérem této knihy je zorientovat Ctendte v ruznych pojetich gene-
tického kddu a také predlozit naSe vlastni pojeti. Na ndsledujicich
strankdch reflektujeme tradi¢ni pojeti genetického kédu, ktery od pu-
vodu reprezentuje tabulka bazi DNA a k nim pfifazovanych aminoky-
selin. Chceme Ctendii ukdzat, jak se predstava genetického kddu rodila
u objevitela struktury DNA a molekuldrnich biologu, ktefi s touto
myslenkou zalali pracovat jiz na pfelomu padesdtych a Sedesdtych let
dvacdtého stoleti, ale také to, jak s koncepci genetického kddu pracuje
moderni molekuldrni genetika. Od tabulky genetického kédu postou-
pilo uvazovini nad genetickym kédem mnohem dil. Dnesni moleku-
ldrni genetika je prostoupend terminy analogizujicimi bunééné procesy
a ptirozeny jazyk. ZkuSenost s jazykem pomahd molekuldrnim geneti-
kam pfi orientaci ve zméti interakei vedoucich od genetické informace
k vlastnostem organismt. Humanitni védci se naopak ptaji na to, zda je
skutecné mozné vidét v tématech biologie jazykové znaky, které jsme
jinak zvyKkli spojovat jen s ¢innosti ¢lovéka. Sémiotika upfela jazyk zvi-
fatiim, protoze u nich nenasla dostate¢nou komplexnost symbolické re-
prezentace, kterou od jazyka olekdvime. Oproti tomu mnohem niZ, na
bunééné drovni, se védecké uvazovini dopracovdvd k dalsim a dal$im
jazykovym vlastnostem. V tomto sméru uvazovani se zcela ztratil mys-
lenkovy rozmér, ktery byl nejspi$ nejdulezitéjsim, 1 kdyz implicitnim,
diavodem ,odejmuti“ jazyka zvifatim. U bunéénych procest s Zddnou
myslenkovou ¢&innosti pfirozené nepoclitime. Piesto ale ve védeckém
pozndni Zivota pfibyvd domnének o blizkosti jazyka a jevu, které jsou
podstatou fungovani organismt. Pro¢? Navzdory rozdilu mentiln{ re-
prezentace jazyka a fyzické povahy Zivota se objevuje stdle vétsi po-
dobnost jejich fungovdni. Zivot a jazyk maji podobny systém.

V této knize jsme utfidili nase zkoumdni znakovych procesu
v burice. Po delsi dobé jsme dospéli k nizoru, Ze pokud se vibec ta-
kové procesy v burice objevuji, tak bychom pfi jejich popisu méli trvat

na nékolika zdkladnich pfedpokladech. Z téch vyplynula piekvapivé
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soudrznd podoba genetického kédu. Ta bohuzel neodpovidd tomu, jak
o genetickém kédu mluvi molekuldrni biologie, ani tomu, jak popisuje
znakové procesy v buice biosémiotika, véda majici ve svém programu
propojeni popisu jazyka a Zivota. O to zajimavéjsi je dkol vysvétlit
nase zdvéry na ndsledujicich stranich.

Nase nové pojeti genetického kédu predstavime ve tfech oddilech.
Vyklad knihy zacind detailn{ rozpravou nad tim, jakou pozici maji
v pfirozenych jazycich hlisky. Hldsky jsou jednou z kli¢ovych vlast-
nosti kédu, kazdy pfirozeny jazyk md svij soubor hldsek. Proto se
u tohoto sémiotického predpokladu zastavujeme a popisujeme, na zi-
kladé jakych vlastnosti tvoif hlisky hldskovy systém, jak se méni jejich
vlastnosti v kombinaci s jinymi hldskami ve slové, jak velky vliv maji na
hliskovy systém nejraznéjsi ekonomizaéni tendence a dalsi jazykové
roviny, jako je rovina slova ¢i morfému. MuzZe to byt neintuitivni, ale
i onéch pér hldsek jazyka tvofi prekvapivé damyslny komunikaéni aparit.

Hlisky, respektive pismena, kterd hldsky reprezentuji v psaném
textu, jsou soucdsti puvodni analogie jazyka a DNA. To je hlavni du-
vod toho, pro¢ jim v této knize vénujeme takovou pozornost. V tabulce
genetického kédu nachdzime bidze DNA, které v trojkombinacich od-
povidaji vzdy jedné aminokyseliné pfidélované do proteinového fe-
tézce pil proteosyntéze. Bize jsou tradiné analogizovdny s pismeny
textu piirozeného jazyka a prdvé pojeti bizi DNA jakoZto pismen i
hldsek genetického kédu se v této knize snazime odmitnout. Tomuto
tématu je vénovdna prvni kapitola, ve které predkliddme argumenty za-
loZené na uziti zdkladnich sémiotickych pfedpokladd, jako je arbitrdr-
nost znaku, dvoji artikulace kédu atd. Ve druhé kapitole popisujeme
experiment, ktery nase domnénky o povaze hlisky v genetickém textu
potvrzuji. Pouzili jsme pro to metodu zkoumdni projevtu Zipfova zi-
kona na n-gramech genetického textu. Ukazujeme také historii kvanti-
tativnich analyz DNA a snazime se ddt nd$ novy pfistup ke
kvantitativni analyze genetického textu do souvislosti s predeslymi vy-
zkumy. Vysledky analyz jsou uvedeny na konci druhé kapitoly. Zdro-
ven jsme do pfilohy knihy umistili mnozZstvi grafd, na nichZz muZzeme
vysledky na$i metody sledovat.
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Zavéreéna kapitola knihy ukazuje to, co znamend, kdyZ nemluvime
jen o genetickém kddu, ale navic 1 o gramatice DNA. Pod pojmem gra-
matika rozumime vétSinou gramatiku néjakého ndrodniho jazyka.
Chceme ukdzat, Ze stejné tak dobfe je gramatikou kazdy systémovy po-
pis textu nebo znakového chovini. Vychdzime zde ze zdvéru, které
jsme udinili pfi analyze hliskové roviny genetického textu, a ukazu-
jeme, jak na jejich zdkladé mizeme postupovat pfi tvorbé gramatiky.
V teorii gramatiky se rozli§uji dva protipdlné ptistupy. Prvni z nich po-
pisuje jazyk na zdkladé analyzy jeho vyrazovych prostfedku, coZ zna-
mend, Ze se zaméfuje na to, co jednotlivé znaky reprezentuje — hlisky,
slova, jejich Cdsti a tvary, postaveni ve vété atd. Druhy pfistup vychdzi
z analyzy toho, co jednotlivé jednotky textu vyjadfuji a jaky maji vy-
znam. Ackoliv se s vyznamem nepracuje snadno, protoZe jej nemdme
jako text bezprostfedné k dispozici, ukazuje se cesta od vyznamu jako
vyhodnéjsi zptsob tvorby gramatiky, protoze je mnohem odolnéjsi
vuéi chybdm pfi pfidélovdni vyznamu uréité ¢dsti textu. Vyznam je to-
tiz Casto delegovdn mezi vice jednotek a vyrazovy piistup jej md ten-
denci ptidélit prvni, kterd se nabizi, dal${ nechivd v gramatickém
popisu zapomenuté. Pfistup od vyznamu pak zkousime navrhnout
jako nejvhodnéjsi pfi tvorbé gramatik DNA — inspiraci je nim pro to
zpusob konstrukce gramatiky ze sémantické bdze, ktery navrhl Jan Ko-
fensky.

Tuto knihu jsme se snazili napsat tak, aby byla co nejpfistupnéjsi.
Spojeni lingvistiky, biologie a kvantitativnich metod se kazdopddné
muze jevit ponékud nesourodé. Gramaticky popis néceho, co je fy-
zické a 7ivé — to je predstava, kterd muze vyvoldvat rozpacity dojem.
Na druhou stranu se vyzkum fyzického a Zivého odviji na zdkladé ana-
lyz genetickych text v podobé posloupnosti pismen A, C, T, G, a privé
hleddn{ vztahti mezi ¢dstmi textu, nalézdni a popisovdni jeho gramatiky,
je zdjem lingvistiky.
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Hlasky

Hiaskova intuice

Hldsky jsou jazykové jednotky, které ¢lovék identifikuje intuitivné.
Cinf tak, aniz by p¥i tom musel mit pfedem popsdny vlastnosti, kterymi
se jedna hldska odlisuje od druhé. K rozpozndni jednotlivych hldsek ne-
musi Clovék zndt ani vytvdfet jejich kompletni seznam — to po ném vy-
zaduje az Skolni praxe. Memorovdni abecedy nebo deklamace
spravného pofadi jejich ¢lent tvoii kolorit prvnich kroku Skolskym
vzdélivacim systémem. Abeceda je velice silnd instituce, kterd organi-
zuje kazdou kulturu zaloZzenou na psanych textech, pocinaje seznamy
textu, lidf a véci a konle zkratkami jejich ndzvi a jmen. Znalost pofad{
grafému abecedy odrdZi zapojeni ¢lovéka do psané kultury, hlisku ale
umi z fetézce textu vyclenit 1 bez toho.

Oproti vymezeni jednotlivé hldsky neni popis vlastnosti, které tyto
hldsky odlisuji, nijak intuitivni. Takovy popis vyzaduje, aby se na sou-
bor hldsek pohliZelo systematicky a aby byl pfi tom pouZit popisny
apardt vychdzejici z analyzy textu nebo z preciznich experimentdlnich
metod (nékteré z nich provddi napf. profesor Higgins z filmu My Fair
Lady, jehoz pfedobrazem byl anglicky fonetik Henry Sweet). Kazdy
zamér setadit vSechny hldsky jazyka a popsat jednotnym zptsobem je-
jich rozdily je motivovdn vuli nahlédnout za nevédomé pouzivini feco-
vych schopnosti a je také nécim, co fe¢ sama o sobé nijak nepottebuje
a nevyzaduje. Popsat, ¢im se od sebe hldsky odlisuji, neni zcela samo-
zfejmd Cinnost, protoze je nutno obrdtit jazyk, ndstroj pozndvdni, na
sebe sama. Takovd reflexivni ¢innost spoc¢ivd v procedurdch, které v nasi
kultufe a zpusobu Zivota vétsinou ndlezi az védé. Na druhou stranu, uz
starovéké indické ¢i latinské mluvnice umély zcela pfijatelné, na zd-
kladé artikulaénich a ¢dsteéné akustickych vlastnosti, tfidit hldsky na
skupiny se spole¢nou vlastnosti. Pokud tedy nenf lidskd snaha poznat
repertodr vSech hldsek a jejich rozdily dilem intuice, je to jisté pfiro-
zeny projev lidskych pozndvacich aktivit, kterému navic v historii vzdy
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ptisluselo oceniované postaveni (piikladem muze byt zZidovskd mystika,
tzv. kabala a dalsi).

Ve vyvoji détské feci jsou hldsky rozpozndviny az po stddiu, kdy se
dité zaméfuje na slabiky. Slabiku lze definovat rtizné (viz Héla 1956),
jako pravidelnou kombinaci hldsek vdzanou na zaznéni tdnu, ale také
jako nejmensi mozny artikulovatelny usek fe¢i. Hlidsky jsou samo-
statné, mimo slabiku, nevyslovitelné, nebo jejich samostatnd realizace
neodpovidd realizaci ve slabice. Za samostatné vyslovenym konsonan-
tem vzdy ndsleduje vokdl nebo alespon vokdl neutrdlni (volné zaznéni
hlasu, tzv. hezita¢ni zvuk). Pokud bez ndsledného vokdlu nebo hezitac-
niho zvuku vyslovime hldsku /p/, bude se ndmi vytvofeny zvuk podo-
bat prasknuti bubliny, ale urlité ne hldsce /p/. Kdyz hlisku
pojmenovavdme, naptiklad pfi vyétu pismen abecedy, napomdhdme si
doddnim vokdlu, v Cestiné tradicné [é], v anglictiné [{]. Samostatné vy-
sloveni vokidli se naopak jevi jako samozfejmé. Vokdl ale v takovém
ptipadé nevykazuje délku, kterd je pfi jeho zapojeni do slabik a slov
vzdy dodrzovdna (délka vokdlu je navic zdvisld na jeho postaveni ve
slové / ptizvukovém taktu, napt. vokil na konci slova se lisf délkou od
stejného vokélu uvnitf slova). Pro vokily je délka tzv. distinktivni vlast-
nosti, to znamend, ze odlisuje dlouhé a kritké vokily, respektive slova,
ve kterych se vyskytuji (napt. ddl a dal). To, Ze jsou hlisky samostatné
nevyslovitelné, by mohlo odporovat tvrzeni, ze jednotlivé hldsky vydé-
lujeme intuitivné. Tak tomu ale neni. Hldsky jsou identifikovany jako
ty Casti slabik, které se v jednotlivych slabikich pravidelné opakuji
a z nichz se slabiky vzdy tvofi.

Za historicky prvni systematickou analyzu souboru hldsek urcitého
jazyka muzeme povazovat vytvofeni hliskového pisma. Vétsina vyspé-
lych kultur (jen poznamenejme, Ze toto slovni spojent je pfinejmensim
mirné problematické, a to pfedev$im ve vztahu k tzv. primitivnim kul-
turdm, jejichz jazyk je naprosto odpovidajici jejich vlastnim potfebam;
rozhodné proto neni primitivni) postupem ¢asu vyvinula své pismo na
zdkladé odrazu hldsek mluveného jazyka. Takové pismo pak kultufe
slouzilo a slouzi jako zpusob uchovini textt, ktery je jednoduchy
a snadno osvojitelny pro vétsinu ¢lent jazykového spolecenstvi. V kul-
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turdch, které hliskové pismo z tradi¢nich duvodu nezavedly, se musi
bézny uzivatel vyuce grafické soustavy intenzivnéji vénovat. Pouzivin{
nehldskovych pisem ale vysvétluje jeden jazykovy aspekt. Napt. u &in-
Stiny, kterd disponuje nehldskovym psacim systémem, se na hldskové
roviné jeji struktura vyznatuje oslabenou kombinatorikou hlisek. Cin-
Stina tvofi mensi mnozstvi typu slabik, nez je tomu u vétsiny dalsich ja-
zykt. To je vhodné pro uzivini nehldskového pisma, jazykovd intuice
u néj sleduje slabi¢ny systém, ve kterém nepotiebuje klesat v popisu
niz, k hldskdm, z nichZ se tyto slabiky sklddaji. P¥istup mluv¢ich napt.
evropskych jazyku k ¢inskému psacimu systému jako k nezmérné kom-
plikovanému pfimo odrdZ{ onu jazykovou intuici, kterd ¢inské mluvéi
vize ke slabice a ty evropské k hldsce. Vzhledem k rozdilu mezi jazyko-
vym systémem ¢instiny a evropskych jazyku se ale rozdil v pismu obou
kultur jevi jako pfirozeny.

Vsechny dosud zminéné vlastnosti hldsek se tykaly jazykové kul-
tury, jeji historie a individudlniho vyvoje komunikaénich dovednosti
¢lovéka. Popsali jsme vztah jedné jazykové jednotky a spolecenstvi uzi-
vajici jazyk, jehoz je tato jednotka souldsti. Lingvistika jako védeckd
disciplina na hldsky nahliZ{ Sifeji, z hlediska jejich systémové dlohy
v jazyce. Na tomto ukolu také ve fonologickém popisu vystavéla svou
metodologii a diky tomu ndsledné také védni autonomii. Lingvistika se
zajimd pfedev$im o ty vlastnosti jazykovych jednotek, které jsou odpo-
védné za fungovéni jazykového systému a odliuji jednu jazykovou jed-
notku od druhé. Podivejme se proto na hldsky i z tohoto systémového

hlediska.

Lingvisticky popis hlasky

Vsechny pfirozené jazyky se vyvinuly na zdkladé rozdéleni vlast-
niho zvukového repertodru na nékolik desitek hldsek. MnozZstvi hldsek
jazyka se pfi jeho rozvoji pravdépodobné zvétsovalo, ale pocet nikdy
neprekrocil nékolik desitek. Tento jev 1ze snadno vysvétlit sémioticky.
Jednd se o nutnou systémovou a ekonomickou podminku existence ja-
zykového systému, ktery ma uzivateli slouzit k orientaci ve vnéjsim
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prostfedi a ke komunikaci. Privé tento aspekt stavby jazykovych sy-
stému budeme déle rozvddét. Budeme muset ale nejdfive definovat za-
kladni sémiotickou jednotku, tzv. jazykovy znak.

Znak je funkci, miZeme fici asociovanym spojenim, vyrazu a ob-
sahu — pro zacdtek muzeme fict, Ze se jednd o spojeni vyznamu znaku
a toho, ¢im je znak vyjddfen, napf. tvaru slova nebo znacky. Pojmim
vyraz a obsah se budeme podrobné vénovat pozdéji. Musime ale pozna-
menat, Ze tato definice znaku je dvouslozkovd a piedstavuje tzv. dya-
dicky model znaku. Dyadicky pohled na znak neni jediny mozny
a dokonce muzeme tvrdit, Ze vétsi pozornost byla v historii védy o zna-
cich vénovdna modelu tvofeném tfemi slozkami (tj. triadickému), ktery
s vyrazem (znalicim vehikulem, tzv. representamen) spojuje jednak in-
terpretans (obsah znaku v uzivini jedincem) a objekt. Objektem se zde
nemini fyzickd entita, ale reference k tomuto objektu jakozto jednotlivé
fyzické entité i tfidé téchto entit. Dyadicky model, ktery budeme uzi-
vat, nefesi pragmatizovani obsahu, tedy to, Ze je obsah aktudlné uzivin
subjektem sémidzy. Je proto vykladové uspornéjsi a v konceptu obsahu
v jistém smyslu zahrnuje objekt 1 interpretans; odhlizi naopak od kon-
textu uzivani znaku.

Pfi popisu znakového systému vychdzi sémiotika z konceptu tzv.
purportu ¢ umweltu (ten zavedl L. Hjelmslev, 1972, respektive ]J. von
Uexkiill, 2006). Konceptim purport a umwelt rozumime ndsledujicim
zpusobem: kazdy uZivatel sémiotického systému neboli subjekt sé-
midzy md urlité percepéni dispozice a vnimanou §ifi vnéjsiho svéta.
Vidi jen jisté spektrum barev, slysi jen v jistém frekvenénim zvukovém
rozsahu atd. Tento recepéni rozsah navic subjekt sémidzy déli do ruzné
velkych ¢asti, které je schopen rozliSovat, napt. pravé jako razné barvy
¢i zvuky. Toto skdlovani percepéniho rozsahu preartikuluje/predtvari
to, s ¢im muze subjekt sémidzy v sémidze (tedy pfi uzivdni znakt) na-
kladat. Subjekt sémiézy muze sviyj purport/umwelt rozsifovat napf. za
pomoci pozorovacich zafizeni, dalekohledt, mikroskopt apod. Jimi si
zvétsuje rozsah vnimaného svéta a maze jeho &isti nechat vstupovat do
sémidzy jako znakové a piipadné komunikované obsahy. Subatomdrni
jevy nebo galaktické formace jsou toho pfikladem — mluvime o nich na
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zakladé rozsifeni svych pozorovacich schopnosti. Purport/umwelt se
lis{ u jednotlivych Zivodisnych druht — na to pravé upozoriuje von
Uexkdll (2006). Vnimdni svéta lidmi, psy, netopyry, véelami a bakte-
riemi md rozli¢nou kvalitu, kterd se stdvd materii pro obsahy odliso-
vané tim kterym zivo¢isSnym druhem (von Uexkiill pfirovndvd biostéru
k symfonii, v niZ jsou v souhfe umwelty jednotlivych Zivoéisnych
druhti a jejich obsahy). Zaméfime-li se na ¢lovéka jako subjekt sémidzy
a jeho pfirozeny percepéni ramec, je obsahovou sadou to, co ve vnéjsim
svété vnimd a jak jednotlivé kvality odlisuje. Segmentace svéta na jed-
notlivé typizované jevy slouzi subjektu sémiézy k orientaci v prostredi.
Tradiénim pifikladem je rozlisovani mezi riznymi podobami snéhu La-
ponci. Ti rozezndvaji a dokdZi pojmenovat vice druht snéht nez obyva-
telé jizngjSich oblasti a na zdkladé toho se pak fdi pfi svém jedndni
(tento pfiklad je vétsinou vzpomindn u problému tzv. jazykového rela-
tivismu, tedy u otdzky determinace percepce a konceptualizace svéta
sémiotickym systémem subjektu sémidzy, kterou neni radno preceiio-
vat ani podcenovat, ale v nasem vykladu nemd rozhodujici roli, tu hraje
purport/umwelt sim o sobé; pfeceriovat neni radno ani tradi¢né udi-
vany pocet zminénych druhd snéhu). V této souvislosti uvddi Hjelm-
slev ptiklad s rozliSovdnim druht lesa (Hjelmslev, 1972, s. 60). Kultura,
kterd bude zaloZena na Zivoté v lesnim prostiedi, bude rozliSovat vice
druht uspofddin{ stromu v krajiné, nez jen les, hvozd, remizek apod.,
a to samoziejmé proto, ze je pro tuto kulturu takové rozliseni nutné
nebo vyhodné. V jiném piikladu strukturace obsahové sady Hjelmslev
ukazuje (s. 59), jak dva odlisné jazyky rozdéluji stejnou ¢dst barevného
spektra. Prvni jazyk spektrum rozdéluje mezi &tvefici barev (zelenou,
modrou, $edou a hnédou), druhy jazyk déli stejné spektrum jen na
barvy tfi. V piipadé segmentace spektra barev se typicky jednd o neroz-
liSovdni zelené a modré barvy v jazycich nékterych severskych ndroduy,
a to opét v souvislosti s purportem/umweltem (v severnich zemich do-
padd sluneéni svétlo vzhledem k povrchu planety pod vétsim dhlem,
v dusledku toho ¢lovék huafe rozlisuje barvy v rozsahu zelené a modré).
Kvality vnéjstho svéta jsou tedy v jednotlivych jazycich ruzné tiidény
v obsahovych veli¢indch. Tyto obsahové veli¢iny pak napomdhaji sub-
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jektu sémidzy reagovat na stavy vnéjsiho prostfedi, a to pro néj adek-
vatnim a zdroveil ekonomickym zpusobem.

Obsahovd sada pfedstavuje pro subjekt sémidzy urcitou vyhodu,
protoze redukuje sloZitost vnéjstho svéta na ¢dsti, mezi nimiZ musi roz-
liSovat a na néZ ruzné reaguje. Znakovy systém a sémidza se tak jevi
jako ndstroj pro zachovani subjektu sémidzy, pokud si jej predstavime
jako fyzickou entitu ve vnéjsim prostredi. Znakovy systém a semidza je
tedy ndstroj pro zdhodné jedndni a usnadnéni vyhodné interakce
s »,nekonecné slozitym® vnéjsim svétem. Obdobné jako obsahovd sada
je ekonomizovand i sada vyrazovd, mira jeji ekonomizace je ale znacné
rozvinutgj$i. Vysvétleni, pro¢ tomu tak je, je mozné na zdkladé ndsledu-
jictho piikladu, ze kterého také vyplyne, pro¢ pfirozené jazyky vzdy
disponuji hldskami.

Pfedstavme si dva filozofy, ktefi se dohodli pouzivat k dorozumi-
vani mezi sebou jazyk neobsahujici Zddné hldsky. Jejich komunikace je
velice blizkd komunikaci na ostrové Balnibarbi z Gulliverovych cest.
Filozofové si misto toho, aby pojmenovavali pfedméty, tyto predméty
ukazuji. Tuto pfedstavu muzeme dile rozvést tak, Ze pro kazdy typizo-
vany predmét pouzivaji pfi komunikaci jeho pfedem pfipravenou ma-
ketu. Postupné vytvdfeji makety vSech druht ovoce, Zivolichu,
ndstroju, lidskych povoldni, spoleCenskych roli, pocita a dalsich ab-
straktnich pojmt. Maji-li s témito maketami filozofové zachizet v ak-
tudlni komunikaci, musf si je na vhodném misté rozestavét kolem sebe
a pro vyjadfeni obsahti je vZdy ostentativné uchopit. Makety, které jsou
ptilis daleko, musi vZdy nejprve donést, a az pak s nimi mohou vést ko-
munikaci. Tento zpusob komunikace znaéné znesnadiuje domluvu
mezi obéma mluvéimi. Obsahd, které chtéji filozofové v rozhovoru ko-
munikovat, postupem Casu narustd, az se vzddlenost, kam je nutné cho-
dit pro makety, stivd fyzicky ndro¢nou. Pokud filozofové makety
nevraceji na svd puvodni mista, tvofi z nich nakonec neuspofddanou
zmét, v niz se nesnadno orientuje. Maket jsou statisice ¢i miliony a akt
jednoduchého sdéleni kombinujici plavini, Zelvu, harpunu, jidlo a dték
predstavuje pro filozofa ndro¢nou cestu. Filozofové nakonec pouzité
makety na misté uréeném ke vzdjemné komunikaci poklidaji vedle



Hiasky | 15

sebe, ty se na sebe vrsi, navzdjem se odiraji a rozbijeji. Zni¢ené makety
je nutné znovu vyrabét. Alternativou by bylo opatrné makety znovu
a znovu nosit na puvodni mista v néjak uspofddaném systému a risko-
vat tak stejné jejich pfipadnou ztrdtu. Ve chvili, kdy filozofové musi ko-
munikovat abstraktni pojmy, jako je krdsa, zisk, hlad, privo nebo
spravedlnost, se stavd dosazeni takového pojmu hrou ¢i kolekei fad ma-
ket, které maji metaforicky & metonymicky vyjddfit zkuSenost, jez
nemd ve vnéj$im prostiedi jednoduchou objektovou podobu ¢i schéma.

Pokud maji filozofové na ostrové Balnibarbi Zit, budou se muset
vratit k pfirozenému jazyku, za pomoci kterého si smluvili svij experi-
ment, jinak dojdou k zdhubé, naptiklad prostym vyhladovénim ¢&i fy-
zickou likvidaci od jimi navrSenych a z vysokych hromad padajicich
maket — to je samozfejmé hyperbola. Makety filozofim pro Zivot na
ostrové jednoduse nemohou stacit, z ¢isté pragmatického hlediska.

Myslenkovy experiment s filozofy ukazuje, Ze strukturace vyrazové
sady je také ekonomickd a Ze takovd byt musi, aby se subjekt sémiézy
shleddval se svym znakovym systémem jako s uZitenym ndstrojem
a s nutnou podminkou pfeziti ve vnéjsim svété. Vyrazy musi byt sub-
jektu sémiézy bezprostfedné dostupné. Proto jsou konstruoviny
z toho, co subjektim nabiz{ jejich fyziologie. U ¢lovéka byla prefero-
vana zvukova podoba vyrazu, kterd nezatézuje jeho konéetiny slouZzici
k pohybu a vykondvdni nejruznéjsich ¢innosti, nevyzaduje dokonce
svétlo a ani pfimy opticky kontakt. Volbu zvukové podoby vyrazu lze
proto vnimat jako velice vyhodnou. MaZeme ji prohldsit za adaptaci,
evoluéni vyhodu posilujici zdatnost druhu (tedy ¢lovéka) v soutézi s ji-
nymi druhy v podminkdch prostfedi, ve kterém Zije.

Z tohoto pohledu by u filozoft na ostrové mohly mit obsahy zna-
kovou funkei k vyraziim, které by pfedstavovaly unikdtni zvuky. Poza-
davek na jejich unikdtnost by pak ale vzhledem k poétu obsahu kladl
znaéné ndro¢ny ukol na fyziologii subjektt sémidzy — tedy na jejich ar-
tikulaéni orgdny. Tézko si pfedstavime nejen artikulacni, ale 1 percepéni
ustroji, které by se s takovou strukturou vyrazt dokdzalo vyporidat,
myslime-li samozfejmé na pfirozené utvofend fyziologickd ustroji.
V ptirozenych podminkdch sémiézy z tohoto duvodu dochdzi k dalsi
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nevyhnutelné ekonomizaci vyrazu. Tvofeno je jen malé mnozstvi
zna¢né odlisnych zvuku, které dostatecné vysoké mnozstvi vyrazu vy-
tviteji svymi kombinacemi. V ndvaznosti na to mizeme ndsledujicim
zpusobem formulovat jazykovy princip arbitrdrnosti: k obsahu je pfifa-
zen libovolny vyraz v podobé kombinace hldsek.

Arbitrdrnosti vyrazu ptidéleného k obsahu se v jazyce vyhybdme
vytvafeni vyrazi motivovanych podobnosti k jejich obsahim — make-
tdim. PouZivime vyrazné odlisné zvuky, které nazyvdme hldskami,
z nichZ se kombinuji v§echna slova, véty a texty naSeho jazyka. Hldsky
nemaji, a¢koliv se to na prvni pohled nemusi zddt, zddny vztah k ob-
sahu, ktery je jim ve znaku pfidélovin, jsou jen ekonomickym repertod-
rem prostfedkt, z nichZ se znaky tvofi. Nékdy muZeme najit
podobnost mezi kombinaci hldsek ve slové a obsahem — napf. u onoma-
topoickych slov. Hldsku /f/ nachdzime ve slovech jako foukat nebo
flétna, kterd vznikla nipodobou vanouciho vzduchu, coz u hlisky /f/
vyrazné pocitujeme. Arbitrdrni povaha hldsek tak ale popfena neni, a to
vzhledem k tomu, Ze k ndpodobé obsahu vyrazem pouzivime v ono-
matopoickych slovech vzdy jen repertodr hlisek daného jazyka, zddné
jiné zvuky. K ndpodobé a maketdm se tak sice pfibliZujeme, ale hldsky
pfi tom neztriceji svoji nejdulezitéjsi vlastnost, a to je kombinace vy-
branych zvukt a z ni vychdzejici podoba vyrazu (viz Faltynek 2010,
s. 80-83).

Pozadavek principu jazykové arbitrirnosti napliuje tzv. dvoji arti-
kulace jazyka. Arbitrdrni jednotky (zvuky vyrazu, tedy hldsky) k ni-
¢emu nereferuji a nemaji tak relaci k obsahu, tyto jednotky se nazyvaji
jednotkami druhé artikulace. Hldsky se dile kombinuji do jednotek,
které tvofi znak, tj. obsahovou a vyrazovou relaci, tedy do jednotek
prvni artikulace. Dvoji ustaveni jednotek vyrazu, jeho dvoji artikulace
na hlisky a z nich kombinovani slova (¢i morfémy), je sémiotickou
nutnosti a logickym dusledkem systematizace jazyka pro jeho pouzitel-
nost.

Vlastnost pfirozenych jazykt disponovat hldskami popisuje jazyko-
véda pravé konceptem dvoji artikulace. Dodejme, Ze dvoji artikulace se
vztahuje k roviné vyrazu. Pfenos konceptu dvoji artikulace do obsa-
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hové roviny vytvérel sice piehledné, ale znaéné problematické zptsoby
popisu obsahu, historicky neuspél a neodpovidd pfilis tomu, jak jako
subjekty sémiézy s obsahem nakliddme. Aby bylo mozné vysvétlit,
pro¢ je vyrazovd rovina jazykového systému organizovina na principu
dvoji artikulace, bude nutné kritké predstaveni dalsich zdkladnich sé-
miotickych vychodisek.

Ekonomizace vyrazové sady se nezastavuje u repertodru nékolika
desitek hldsek. Kombinované jednotky vyrazu, tedy hldsky, by sice mo-
hly byt zcela odlisné zvuky (pisknuti, mlasknuti, sy¢enf atd.), jak jsme
psali vySe, a jejich nékolik desitek by stdle mohlo tvofit dostate¢né eko-
nomicky repertodr pro tvorbu viech vyrazu. Hldsky ale zcela odlisnymi
zvuky nejsou, coz je dusledkem usnadnéni price artikulacnich a per-
ceplnich orgdnu. Artikulaéni ustroji moduluje zvuk a sleduje pfi tom
nékolik kvalit, které se k modulaci nabizeji a které jsou zdroven témi
nejjednodussimi & zdkladnimi moznostmi odliSeni zvuki. Zvukové
kvality vyrazu jsou ddny ndsledujicimi odlisnostmi (které vsak pro ilu-
strativnost zjednodusujeme): vyska Sumu, rozsah Sumu, zména Sumové
charakteristiky a jeji ¢asovy prubéh, ténovy prubéh o urcité frekvenci
a jeho zména. K témto zvukovym vlastnostem hldsek mizeme doplnit
zpusoby jejich vytvéfeni: zvuk muze byt tvofen v artikulaénich orgi-
nech na ruznych mistech vytvofenim prekdzky proudu vzduchu a jejim
uvolnénim, ustavenim ur¢ité uziny, kterou vzduch prochizi, nebo napt.
kritkym a neCastym kmitinim piekdzky v proudu vzduchu. Takto vy-
tvofeny zvuk nazyvdme jako Sum. V artikulaénich orgdnech se ddle
tvofi ton, ktery mohou artikulaéni orgdny ménit z hlediska jeho vysky
a rezonance. Podstatné vlastnosti odlisujici hldsky mezi sebou se nazy-
vaji jako distinktivn{ rysy.

Jestlize se v kazdém jazyce vyskytuje nékolik desitek hldsek, pak
popis odlisnosti, které jsou odpovédné za jejich jedineénou podobu,
obsahuje Casto méné nez deset kategorii, které se na tvorbé hldsek podi-
lejyi. Tyto kvality jsou Casto postaveny proti sobé jako bindrni volby.
Pf{tomnost ¢i nepfitomnost jedné konkrétni zvukové kvality odlisuje
jednu hldsku od druhé — napt. kmitdni hlasivek a tim zpusobené za-
znéni ténu odlisuje hldsky /p/ a /b/. Tim se ekonomizace vyrazové
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sady znovu vysoce zvySuje a zjednoduseni repertodru tvofeni vyrazu
tak dosahuje velice elegantni podoby. Ekonomizace, tentokrit artiku-
lani a percepéni, se opét projevuje jako urcujici faktor sémidzy.

Kdyz se hlisky kombinuji ve slové, jejich zvukové vlastnosti se
méni. Hldsky kombinované ve slové se ¢asto proménuji v jinou hldsku,
mohou se v sérii hldsek ztratit, nebo naopak objevit. Napfiklad na
konci slova se v mnoha jazycich znélé hldsky zméni na neznélé, ztriceji
distinktivn{ rys znélosti (kmitdn{ hlasivek a tim tvofeny zdkladni tén —
slovo provaz se vyslovuje jako [provas]). Jestlize se v nékterych jazy-
cich znéld hldska vyskytne v bezprostfedni blizkosti neznélé, musi se
jedna z nich prdvé v této vlastnosti pfipodobnit ke druhé — bud znélost
ztrici, nebo nabyvi (slovo vstup se vyslovuje jako [fstup], slovo shoda
[schoda] jako [zhoda]). Tento proces se dd snadno vysvétit vyslov-
nostni ekonomii, kterd usnadnuje vyslovnost v tom smyslu, Ze pokud
jsou rozkmitdny &i naopak nerozkmitdny hlasivky u prvni z hldsek,
druhd bude mit stejnou vlastnost, aby nebylo nutné hlasivky v jejich ak-
tivité ndhle zastavovat nebo aby je naopak nebylo nutné nihle rozkmi-
tivat. Tlak na toto usnadnéni je Cisté fyziologicky, nemd proto pfimy
vztah k jazykovému systému, ktery se mu muZe na roviné hldsek eko-
nomizaénimu tlaku podvolit. Hldsky se tak nejevi jako dané a neménné
kombinace distinktivnich ryst. Zaéinaji naopak tvofit kombinatorni
mnozinu svych podob, které se misto od mista v zapojeni do fetézce
hlisek méni. Ceskd hldska [ch] ve slové bih [btch] se ve vyskytech
v tomto slové stfidd s hldskou [h] napf. ve tvaru [boha], s hldskou [Z] ve
tvaru [bozi] a také s hldskou [§] ve tvaru [bossky]. Hldska [ch] se proto
nejevi jako ostfe vymezend veli€ina, vzdy zvukové identickd, ale jako
pole rizné kombinovanych distinktivnich rysa, které jsou v kombina-
cich hldsek proménlivé. Hldska se tak ustavuje na zakladé jejtho vztahu
k hliskovému okoli a k pozici v komplexni vyrazové struktufe, napf.
vzhledem k pozici ve slové. Mira této variability hldsek se mezi jazyky
li§f a nékteré jsou vidi ni znatné odmitavé. Cinstina, vratime-li se k nf,
md napfiklad velice specifické moznosti kombinace hldsek a z toho
také vyplyva jejich nizkd proménlivost. Pfi vyvoji ¢inské slabiky byl
absolutizovidn zdkon oteviené slabiky (v jinych jazycich, napf. v ¢esting,
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pusobil také, ale ne se stejnou duslednosti). V zdvislosti na tom se moz-
nosti tvorby ¢inské slabiky omezily na tendenci kombinovat konso-
nantni zaldtek s vokalickym koncem slabiky (jsou zde samozfejmé
vyjimky, které ale otevieni slabiky stdle dodrzuji, napt. nosové rezo-
nance hldsek umisténych na konci slabiky). Jednotlivé hldsky ¢instiny
se proto mohou objevovat jen na urCitych mistech ve slabice. Malé
mnozstvi kombinatornich moznosti pak zpusobuje, Ze se tato mald
mira variability hldsek v jejich kombinatorice pfendsi na morfologic-
kou rovinu, kdy omezené mnozstvi morfémd, kterych je jen tolik, ko-
lik je moznych slabik, md vysokou polysémii a homonymii. Cinské
slovo se pak ztotoZiuje s témito morfémy, lexikdlni rovina poklesd
k roviné morfologické a potfeby vyjddieni jsou feSeny kombinaci mor-
fému/slov v kompozitnich slovnich jednotkdch. Podobné nizkd morfo-
logickd variantnost angli¢tiny zpusobuje jeji pevny slovosled. Vyrazové
distinkce se zde naopak deleguji o jazykovou droven vys.

Ukdzek proménlivosti hldsek je mozné u konkrétnich jazykt uvddét
mnoho, vySe zminéné ptiklady ji jen ilustruji. Podstatné je, Ze se hldsky
projevuji jako kombinace distinktivnich rysu, které se v fetézci hldsek
mohou ménit. Povaha hldsky se tak nejevi jako soubor distinkci, ale
jako kombinatorni pole jejich realizace. To je zcela odlisny pohled na
hlisky neZ jako na jedinecné entity distinktivné odlisné od vsech ostat-
nich entit systému. Systém se ukazuje komplexnéji, se zabudovanymi
pravidly promén entity v entitu jinou.

Rozsifeni systému hldsek o jejich pravidelné promény v fetézci hli-
sek je umoznéno jejich specifickou funkei — hldsky rozliSuji vyznam,
samy jej vSak nenesou. Je dulezité na hlisky nahliZet jen jako na nosi-
tele distinkei majici v fetézci informaéni hodnotu. Informace je kvalita,
kterd se projevuje jen na vyrazové sadé, s obsahem nepfichdzi do kon-
taktu. Spocivd v pravdépodobnosti kombinace hldsek v textu. Z tohoto
uhlu pohledu nemaji hldsky vztah k vyznamu, jejich vlastnosti je tzv.
kolikdtost, neboli postaveni v systému vSech hldsek, pfipadné v jejich
vyétu (jsou nékolikdté v seznamu). A tento systém musi obsahovat
1 pravidelné promény hldsek, jak jsme je popsali vys. Na to se u hldsek
casto zapomina.
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Zavedeni kombinatorickych pravidel promény hlisek do systému
hldsek vychdzi vstiic artikulaéni a percepéni ekonomii — déje se jako
usnadnéni vyslovnosti i jako prostfedek snadnéjsiho pfijeti zprivy. Vy-
voj jazykd je Casto svdzdn s témito zménami, urcitd hldska se na zdkladé
nich muzZe trvale zménit na jinou. Artikulaéni ekonomie ale neni nejdu-
lezitéjsi podminkou komunikace v pfirozeném jazyce, tou je dvoji arti-
kulace a systém hldsek. To, jak se kombinuji distinktivni rysy
v hldskdch, je jen mira volnosti, na niZ vytvaii tlak informaéni/komuni-
ka¢ni dspésnost a artikulaéni snadnost (mysleno technicky, z hlediska
pfenosu mezi vysilatem a pfijimaem, pfi jejich percepéni citlivosti
a intenzité Sumu prostfedi; rozdily zvukd musi byt snadno rozliitelné
a snadno artikulovatelné, a to 1 z hlediska pfedpovéditelnosti vyskytu
v Fetézci). Tyto zmény ale nikdy nemohou popfit zdkladni jazykovou
vlastnost — dvojf artikulaci.

Analogie hlasky v genetickém kodu

Na hldsky jsme prozatim pohliZeli jen z hlediska pfirozeného ja-
zyka. V pfirozeném jazyce umi tyto jednotky kazdy z nds intuitivné
identifikovat. Ukdzalo se, Ze jejich pfitomnost ve struktufe jazyka je
dusledkem systémovych a ekonomiza¢nich podminek sémiézy. Hlasky
jsou nezbytnou sémiotickou podminkou a univerzdlii, ne jen koncep-
tem, ktery zndme z naSich jazyku a kterému hledime v jinych znako-
vych soustavich analogii. NaSe intuice pfi popisu hldsek tak nalézd
obecnou podminku znakového chovéni.

Kdyz o hldskdch uvazujeme, obracime se pfedevsim na jazyky, které
pouzivime a zndme, tedy ndrodni jazyky, jako je CeStina, ¢instina atd.,
ptipadné se miizeme zajimat o exotické jazyky jako je laponstina ¢i in-
didnské jazyky. To je dusledkem postaveni nirodniho jazyka jako pfi-
rozeného sémiotického systému. V jednom ptipadé vsSak nejsirsi
diskurz védy tento pfirozeny pohled na jazyk pifenesl na jinou sféru
jevil — na genetickou informaci a jeji uzivdni organismem. Slovo jazyk
pfi tom bylo zaménéno za techniltéjsi, ale naprosto synonymnf slovo
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kéd a cely proud pozndni tohoto kédu se pripoutal k ndm vlastnimu
pohledu na jazyk, intuitivnimu 1 védecky fizenému.

Musime pfedpoklddat, Ze rovinu hldsek, tedy druhou artikulaci, na-
lezneme jak u pfirozeného jazyka, tak u tzv. genetického kédu. Tento
predpoklad vychdzi z pozadavku, aby byl sémioticky systém pro svého
uzivatele vyhodnym nédstrojem. Analogicky k situaci filozoft z Balni-
barbi, jejichZ makety napodobujici stavy vnéjsiho svéta nejsou pro zi-
vot na ostrové dostateéné. Sémioticky systém proto pottebuje
arbitrdrni sadu vyrazu dostupnou uzivateli. Takovou sadu dovoluji
konstituovat hldsky, nic neznamenajici a fyziologicky snadno produko-
vatelné jednotky, které v kombinaci tvofi vyssi vyrazové jednotky. Az
ty jsou v asociativnim vztahu k vyznamu, ¢imz utvdfeji znak. Jak ale
k analogii s hldskami ve vztahu k DNA a jejim funkcim v organismu
pfistoupit? Rovinu druhé artikulace sémioticky systém organismu ob-
sahovat musi, jak ji ale sprdvné popsat, kdyZ nds k ni bude vzdy ptivi-
dét analogie s hldskami, s druhou artikulaci nasich pfirozenych jazyka?

Jazykova analyza vychdzi z nalézdni vyrazu jazyka a jim odpovida-
jictho obsahu, to znamend ze znakové funkce. Jediné zména znakové
funkce, to znamend navdzdni jiného vyrazu s jinym obsahem, mtze byt
kritériem pro identifikaci veli¢in/jednotek obsahu 1 vyrazu. Pokud by-
chom méli metodu jazykovédy vylozit ve zkratce, ale potdd dostateéné
adekvitné, mohli bychom formulovat toto:

Jazykovéda vychazi z textu, ktery predstavuje materidlovou danost.
Na zdkladé té musi jazykovéda dokdzat, jakymi ¢dstmi a vztahy je text
tvofen. Ma-li jazykovédec text, postupuje za timto ulelem jednodu-
chou procedurou. Text déli na jednotlivé &isti. Tyto &dsti v daném mi-
sté vyskytu v textu stfidd se vSemi ostatnimi moznymi ¢dstmi. Pokud
timto stfiddnim docili zmény znakové funkce, identifikuje ziroveri jed-
notky. To znamend, Ze pokud v textu provede déleni, ale nenajde v sub-
stituci dvou oddélenych ¢édsti novou znakovou funkci, musi se
v procedufe vrdtit a déleni nepovazuje za platné. V postupném déleni
textu dochdzi jazykovédec ke stile omezenéjsimu mnozstvi jednotek,
které muze na misté zkoumané jednotky stfidat, a to tak dlouho nez
dosdhne posledni urovné. Posledni droven je velice omezend a sklddd se
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z jednotek, které vyznam samy o sobé nemaji — to jsou hldsky. Postup
procedury, kterou jsme zde popsali, je uplatnénim tzv. komutaéniho te-
stu na viech rovindch (od fonologické az po syntaktickou &1 textovou)
a predstavuje jistou hyperbolizaci ¢isté jazykovédného postupu pfi ana-
lyze textu (1ze tak dobfe popsat fonologicky systém, na drovni véty je
ale tento pfistup znalné neoperabilni). Tento postup neni mozné ve
vSech dusledcich uplatiiovat, metodologicky ale piedstavuje ¢éisty kon-
cept, ktery bezproblémové vystihuje systém jazyka stojici za textem.
Chceme-li postupovat naznaenym jazykovédnym zpusobem tak,
abychom se dobrali urovné hldsky v sémiéze organismu, musime se
nejdfiv pokusit o popis obsahové a vyrazové roviny této sémidzy. Je
tieba vysvétlit, pro¢ je mozné tyto roviny povazovat za provizané ve
znakové funkci a co tuto provdzanost zajistuje. Ve vSech krocich ale
bude nutné nisledovat ekonomizaéni principy, které se v pfedchozim
vykladu o hldskich ukdzaly jako nutné podminky existence sémidzy
a jako vysvétlujici momenty v hleddni jejiho systémového uspordddni.
Obsah sémiézy organismu lze definovat, ale se znaénymi problémy
pfi vybéru jeho moznych popisu. Veskeré chovdni organismu vychdz{
z reakce na jeho vnéjsi a vnitfni prostiedi. Vypsat veskeré fyzikdln{ akti-
vity, které konkrétni jedndni organismu predstavuji, neni mozné. Sledo-
vat kazdy atom a kazdou zménu vztaht mezi molekulami nepfichdzi
v uvahu. MuZeme to ale nahradit popisem funkce — celkovou reakef
organismu na uréité fyzikdlni stimuly (behaviordlnim popisem), pii-
padné cilem orientovaného jedndni (teleologickym popisem). Pokud
napfiklad bakterie postupuje v gradientu glukézy, nemusime popisovat
veskeré s tim spojené fyzikdlni aktivity, reakéni drdhy atd., ale vyjad-
fime toto chovini funkci. MiZeme se uchylit k popisu cile orientova-
ného jedndni, ktery celou sit fyzikdlnich aktivit organismu zahrne —
v pfipadé bakterie a glukézy je to ziskdni potravy. Zd4 se, Ze funkcio-
ndlni vyklad je nutnou podminkou smysluplného popisu chovini orga-
nismu. Rozdily v chovdni{ organismu pak tvofi obsahovou sadu, kterou
lze definovat jako organismem odliSované kvality v jeho purportu/
umweltu, k nimZ v popisu zahrnujeme reakce organismu na né. Bakte-
rie naptiklad nemusi vibec rozliSovat své reakce na zvyseny vyskyt se-
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lenu a olova v prostfedi. Na oba tyto stavy svéta bude reagovat napro-
sto stejnym zpusobem, pohybem pry¢. Vritime-li se k pfikladu s bar-
vami, typy lesa a typy snéhu, kterymi je vySe vysvétlena organizace
obsahové sady, je bakterie a zminéné kovy vhodny ptiklad pro pur-
port/umwelt organismu. Jako Svédové nerozlisuji modrou a zelenou, je
pro bakterii selen a olovo jednou veli¢inou svéta, na kterou reaguje,
neni mezi nimi schopna rozliSovat.

U ptikladu s bakterii a glukézou by se mohlo zdit, Ze je nutné dile
a dumyslnéji vysvétlit, co je obsahem v sémiéze bunky. Podstata obsa-
hové sady zde ale zustdvd stejnd jako u filozofti na Barnibalbi. I v tomto
ptipadé se musime snazit obsahy vystihnout vhodnym metajazykem,
1 kdyz pfi vykladu chemickych procest v organismu to nemusi byt sa-
moztejmé. Subjekt sémidzy md ve svém purportu/umweltu vydéleny
¢asti svéta, na néz reaguje jako na odlisné stavy, pro sebe vyhodnym
zpusobem. Zména perspektivy zaméfenim se na bakterii s jejim purpor-
tem/umweltem nemohla nic zménit.

K chovédni organismu, k riznym funkcim, které napliiuje, se na fyzi-
kdln{ roviné pfimo vztahuji proteiny. Tvar proteinu z néj ¢ini ndstroj
vhodny ke konkrétni ¢innosti — transportni, receptivni, mediujici inte-
rakei dvou pfimo neinteragujicich chemickych sloucenin, pfemostujici
urcité fyzikdlni bariéry, stavebni atd. Prdvé u proteinu se proto setkdva
popis funkce a jeji fyzikdlni podstata v podobé tvaru. Vztah tvaru a jeho
funkce ndim dovoluje hledat vhodny metajazyk pro popis struktury ob-
sahu. Na roviné bunky se diky tomu muZzeme pokusit postoupit dél
smérem k adekvdtnimu uchopeni obsahu. Proteiny jsou tzv. peptidy, fe-
tézce aminokyselin, které v prostfedi zaujimaji urcity tvar, tzv. konfor-
maci. Predstavime-li si je jako trojrozmérné objekty, bude za jejich
funkeci zodpovédnd nékterd jejich Cdst &1 vice Cdsti. Jeden specificky tvar
se napf. muze vizat s konkrétni slouceninou a ¢&ini tak z proteinu spe-
cializovany ndstroj pro vykon urcité funkce v organismu. Pfipadné se
tyto funkce v proteinu sdruzuji — jedna &dst tvaru proteinu kond jednu
funkei, druhd dalsi a jejich spoleény dcinek je funkei celého proteinu.

U problému urceni obsahové sady se tak dostdvime na nejniz$i mo-
znou uroven. Funkei organismu v reakci na vnéj$i prostiedi zastupuje
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konkrétni protein a jeho funkéni ¢dsti (samoziejmé v sou¢innosti s celou
siti dalsich fyzikdlnich reakci). Zaméfme se nyni na to, jak se protein
s jeho funk&nimi tvary objevuje v organismu. Retézec aminokyselin,
z nichZ se protein sklddd a ktery se za mnoha podminek konformuje do
funkéniho celku, vznikd translaci fetézce mRNA. Ta je po fadé po-
sttranskrip¢nich procest proménénym zdpisem z DNA, ktery je vyuzit
jakozto formule k vytvofeni aminokyselinového Fetézce. Retézec ami-
nokyselin bezprostfedné nabyvd prostorovou podobu, pfestivd mit
funkei jako sekvenciondlnf sled jednotek a stdvd se prostorovou entitou
s funkénim potencidlem interagovat s danymi objekty. Popis vystavby
proteinu na zdkladé zdpisu v DNA ukazujeme v instrumentdriu mole-
kuldrn{ biologie v ndsledujici kapitole.

Pro vystavbu proteintd je v organismu historicky ustaven moleku-
lirni objekt, ktery na jedné strané vdze fetézec mRINA a na druhé vize
aminokyseliny. Timto objektem je tRNA. Podobné jako protein muze
tRNA ve vzdjemné interakci spojovat fyzikdlni objekty, které by se ji-
nak nez takto fizenym zpusobem nesetkaly. Snad nenf pfed¢asné tvrdit,
ze podobné jako u hldsek je na tomto misté mozné polozit arbitrdrni
hranici obsahu a vyrazu — tRNA k sobé vztahuje nemotivované (fyzi-
kdlné samostatné neinteragujici) fetézce aminokyselin proteinu a fe-
tézce RNA (respektive DNA, z niZ je RNA transkribovidna). Kdyz
jsme u funkénich mist proteinu dosdhli nejnizsi mozné strukturace ob-
sahové sady, musime byt uz ted, kdyz jsme identifikovali arbitrdrni pfi-
fazeni obsahu a vyrazu, blizko hliskdm sémiézy organismu - tak to
alespori napovidd ekonomicky a systémovy status sémidzy, ktery se
v prubéhu vykladu ozfejmil.

Funkce proteinu je ddna konformovanym fetézcem aminokyselin.
V tomto fetézci je tézké uvazovat o roli jediné aminokyseliny. Funkci
proteinu muzeme destruovat tim, Ze v procesu tvorby proteinu zamé-
nime jednu aminokyselinu. Jeji ziména ale neni bezprostfednim pavod-
cem ztrity funkce. Takovou ztritu zplsobuje cely fetézec, v némz
konkrétni aminokyselina porusila své vazby k sousednim aminokyseli-
ndm. Dopad této vazby se projevi v tvaru celého fetézce. Jedna amino-
kyselina tak pfedstavuje funkéni prostfedek, ktery md v kombinaci
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s dal$imi aminokyselinami jisty vyznam pro chovini proteinu v orga-
nismu. Snad se nd$ vyklad nepfiblizil k hldskdm p#ili§ chvatné — v tomto
gardu viak sémioticky vyklad proteosyntézy vypadd korektné a zdd se,
ze identifikuje hldsky.

Jedind aminokyselina nemd zddny parcidlni vyznam v celkovém vy-
znamu ¢i funkei proteinu. Nemuzeme ji pfipsat roli urcitého vztahu
k vnéjsimu svétu, samostatné nezajituje reakci organismu na vnéjsi
prostiedi. To ji pfislusi az v urcitém zapojeni do fetézce. Tento test je
analogicky k popsané jazykovédné metodé — délime fetézec na dsti, za-
méfujeme se na nejmensi mozny usek, jemuz muzeme pfisoudit obsah.
JestliZe tento udsek znovu rozdélime na &dsti, které pfi zdméné zméni
obsah celého tseku a samy nemaji obsah, nalézdme hldsky.

Pokud budeme na zdkladé zkusenosti se strukturou pfirozeného ja-
zyka chtit analogizovat s hliskovou rovinou 1 vys$$i roviny, musime
konstatovat nékolik vychozich pfedpokladiu. Bezprostfedné vyssi
drovni muze byt jednak morfém, coz je u pfirozenych jazykt nejtypic-
t&j81. Priklad ¢instiny ale ukdzal, Ze morfémy a slova mohou mit homo-
nymni, stejnotvarou podobu, Ze se tyto jazykové roviny mohou
prolnout. Sémioticky neni naprosto nutné, aby se mezi rovinou vypo-
védi a hldsek instalovaly v popisu dvé dalsi drovné, nic v systémovém
ustaveni sémiézy to nepfedpoklddd. Morfologickd troven muze byt
zcela zanedbdna a za funkci slov pak odpovidaji syntaktickd pravidla,
nerozhoduje o ni tvar slov.

Dalsi analogie s jazykovymi jednotkami dil rozvijet nebudeme,
bylo ale nutné, abychom naznadili, pro¢ se u aminokyselin v fetézci
proteinu shleddvime s druhou artikulaci, nejnizsi jazykovou turovni
kombinovanych nic neznamenajicich jednotek, s hldskami. Vyssi jed-
notky, véetné vét a text, musi byt vyslednici jejich kombinace, i kdyz
v rozséhlych a funkéné vzdjemné slozité propojenych komplexech (ale
tak je to u textu pfirozeného jazyka také), a tyto komplexy maji inten-
ciondlni povahu, povahu chovini, o néz nim od pocdtku jde.

O sémantice proteinového fetézce uvazovali napt. Trifonov a Bere-
zovsky (2002), Berezovsky — Kirzhner — Kirzhner — Rosenfeld — Trifo-
nov (2003). V jejich pfistupu je patrny ndznak konstrukce metajazyka,
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ktery by popsal mensi ¢dsti aminokyselinového fetézce a jeho funkce
v prostfedi bunky. Analyticky postup téchto textd a feSeni popisu
struktury obsahové sady podpiraji vyklad v pfechozim odstavci. Po-
tvrzuje se tim, Ze nejmensi Cdsti organismu burtiky, kterd md obsahovou
podstatu, to znamend, Ze organismu umoziiuje reakci na vnéjsi pro-
stfedi, je néjak minimédlné dlouhy fetézec aminokyselin.

V pfedchozim vykladu jsme oznadili tRNA jako adaptor neboli
molekuldrni objekt umozZiujici interakci mRNA s aminokyselinami
a zajistujici na zdkladé fetézce bdzi vystavbu fetézce aminokyselin.
Toto zprostfedkovani vztahu mRNA a aminokyselin pfedstavuje ana-
logii arbitrdrntho pfidéleni obsahu a vyrazu v pfirozenych jazycich.
Jako obsah sémidzy organismu jsme charakterizovali funkce, které
organismus provadi a které mu umoziiuji zdhodné chovini. Obrdtime-
li se nyni k fetézcum DNA, maZeme je oznalit za vyraz, ktery je vzta-
zeny k obsahtim prdvé ptes hranici onoho adaptoru. Slova a véty pfiro-
zeného jazyka jsou arbitrdrné vystavéné z hlediska relace obsahu
a vyrazu, jsou slozeny z hldsek. Viechny tyto aspekty sémiézy jsou na
bunécné drovni stejné tak piitomné. Organismus disponuje zdpisem
v DNA, ktery rtzné uzivd a uzivd jej proto, aby se rychle a snadno do-
stal k procedurdm, kterymi naplni své intence a diky kterym muZe ndle-
zité interagovat s vnéj$im prostfedim. DNA pfedstavuje rezervodr
moznych vyrazu, které vstupuji do vztahu s obsahy, tj. s tim, co orga-
nismus ve svété, vlastné ve svém purportu rozlisuje jako rozdilné stavy.
Vyrazovd rovina ale musi zahrnovat veskeré promény fetézce DNA,
vletné sestfihovych faktoru, faktora exprese gent ale i konformaci pro-
teint atd. Vse, co se udéje v organismu pred pfekrocenim hranice adap-
toru, je vyraz. To je formulace, kterd je napf. pro biosémiotické znakové
modely organismu novd. To vnimdme vzhledem k soucasnym znako-
vym popisum zivého jako piekvapent, kdyz se stanoveni vyrazu a ob-
sahu pfes rovinu adaptoru jevi byt jako jediny sémioticky smysluplny
pristup.

U pfirozeného jazyka je vztah obsahu a vyrazu tzv. asociativné spo-
jeny. U sémidzy organismu jsme asociaci nahradili adaptorem, jehoZ ar-
bitrdrni pfifazovdni je zcela analogické znakum pfirozeného jazyka.
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Regeno jednoduse, k nutnym interakcim fyzikdlnich velicin fidicich se
fyzikdlnimi zdkony doddvd dal$i pravidla interakce, dfive ustavend
a stile udrzovand pro jistou zdhodnost v celku fyzikdlnich interakei
organismu, ktery pravé jako celek postaveny proti zbytku fyzikdlniho
svéta usiluje o své zachovani.

Uziti znaku je okamzité. V komunikaci promlouvime a fadime
v Case znaky za sebe, vyrazy se objevuji aktudlné vztazené ke svym ob-
sahim. U organismu by se mohlo jevit, Ze pokud mtZeme studovat
DNA samostatné, jako text, setrvdvd vyraz mimo obsahy. Pokud ale
odpoviddme z pozice subjektu sémidzy, tedy organismu, je znakem
vzdy vyuzitd potence DNA pro vytvofeni zihodného chovidni. DNA
je jinak mrtvd hmota, kterd znakové &ekd na své uvedeni do funkce
k obsahu, jimz je vyuziti pfi chovdni subjektu sémidzy — i sémidza
organismu je tedy aktudlni, bezprostfedni interakce obsahu a vyrazu.
Analyza fetézce bdzi v DNA je procedura, kterou ¢ekd usouvztaznéni
s obsahem, a to je dloha, kterd md pfili§ mnoho proménnych v feSen.
Ale to je tak u znakovych systému vzdy, privé diky obsahu, o kterém
musime spekulovat a vyrazu, ktery hleddme v celkové odpovédnosti za
obsah.

Na konci dvahy o hldskdch mtZeme konstatovat, ze jako rovina hld-
sek se na urovni DNA vyjevuji triplety bizi, tzv. kodony. To jsou ty
kombinace, které v tzv. genetickém kédu urcuji konkrétni aminokyse-
linu. Bdze jako souddsti kodonti jsou jejich distinktivnimi rysy. V analo-
gii k vykladu o hldskdch z prvni &dsti textu ted pokraujeme rychle,
dovolujeme si to proto, Ze vySe se jiz jasné ukdzalo, Ze je pro sémidzu
nutné ekonomicky nastavit strukturu distinktivnich rysi — je to opét sé-
mioticky systémovy predpoklad a nedd se v sémidze obejit.

Kombinace bdzi je uréujici pro navdzdni aminokyseliny v trans-
kripci. Povazujeme-li kombinace bdz{ za distinktivnimi rysy a budeme-
li se ddl fidit analogii s pfirozenymi jazyky, muzeme fici, Ze se néjak
podobaji jejich vlastnosti? Smérem od roviny hldsek k distinktivnim ry-
sum klesd pocet funkénich veli¢in. Hldsek je v pfirozenych jazycich né-
kolik desitek a distinktivnich ryst cca deset — redukce je znaénd.
Kombinaci, které tvoii triplet, je 64. Bize obsazené v tripletech jsou
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Ctyfi a tvofi dvandct moznych kombinaci, jeZ povazujeme za distink-
tivai rysy. Mnohé triplety maji stejnou funkei — analogicky k proméndm
hldsek ve slové, které jsme na mnoha piikladech ukdzali vy3. Tento
aspekt je v pfirozenych jazycich Cisté produkéni, je zptsoben usnadiio-
vanim artikulace a v jazyce nemd Zddnou systémovou funkci. U kombi-
naci bdzi vztazenych k aminokyselinim je to podobné. V evoluci bylo
vyuzito pouze dvacet aminokyselin, a vSechny triplety byly témto ami-
nokyselindm pfidéleny jako vyuZité varianty zajistujici stabilitu pfe-
nosu genetické informace k proteinim a k potomkam.

Vyklad kombinace bdzi jako distinktivnich ryst naznacuje dalsi
shodu s hldskovym systémem jazyka. Hldsky nejsou rtzné zvuky, ale
zvuky o rizné pfitomnosti a nepfitomnosti distinktivnich ryst. Pokud
by bdze byly zcela rozli¢né chemické sloueniny, museli bychom si
predstavit znaéné komplikovanou sadu vyrazu. Razné chemické pro-
sttedky by musel adaptor rozpozndvat na zdkladé dalstho velkého
mnozstvi pravidel zaji$tujicich vysoce nepravdépodobnou fyzikdlni in-
terakci. DNA je ale konstruovdna na zdkladé rozdilu prvku, které maji
jednoduchou skladebnost a mohou se vyskytovat v jediném fetézci.
Stejné jako je nevyhodné, aby byly hldsky zcela rozdilné zvuky, p¥i-
padné tvary, objekty atd. (viz reprezentace hldsek pismeny, o tom ale
dile), kombinuje vyrazovd rovina organismu veli¢iny pfibuzné, které
se lis{ zménou jedné své vlastnosti. Produkéni zduvodnéni stoji sice
mimo systémovd pravidla sémidzy, je ale nutné pro vysvétleni vyslovi-
telnosti u hldsek mluveného jazyka, v organismu pro udrzitelnost vy-
razu v bunééném prostiedi jedné buriky.

Biosémioticky vyklad znakového chovini organismu se k jazyko-
vym analogiim uchyluje ¢asto. Je to pfirozené, protoze nasi pfirozenou
zkuSenost se znaky pfendsime na jinou sémidzu. Vyklad znaku v biosé-
miotice vychdzel vétSinou z popisu DNA a jeji struktury. A jestlize se
jako intuitivné nejbliz$i jazykovd jednotka nabizi hldska, postupovalo
se 1 zde timto zpusobem. Nejmensi funkeni ¢dst DNA se vzdy jevila
jako snadno zachytitelnd, bdze jsou jeji stavebni kameny, a tak byly
analogizovany s hldskami. To je ale z hlediska uréen{ vyrazové a obsa-
hové roviny organismu, jak jsme jej popsali, fatdlni lapsus. A je to také
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hlavn{ pfi¢ina toho, pro¢ se vSechny znakové i informalni analyzy
DNA a organismu setkaly v naprostém vzdjemném nedorozuméni.
Roli hldsky na vyrazové roviné hraji triplety/kodony, to je sémiotickd
nutnost, navic potvrzend funkéni analyzou obsahové sady a ji odpovi-
dajicich vyrazt. Bdze jsou jen, jako znélost a neznélost, rozlisujici vlast-
nosti svych kombinaci, které zajistuji smysluplné akce organismu. Snad
se ndm ted uz bude se znaky v burice pracovat 1épe a radostnéji.
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Bdze nejsou pismena

Geneticky koéd

Poclinaje popsdnim struktury DNA mluvi biologie, nové vznikajici
molekuldrni biologie a obecné véda a spole¢nost o genetickém kédu
(viz k tomu Watson — Berry, 2003). Dnes je geneticky kdd vseobecné
intuitivné potvrzovanym védeckym poznatkem. S pfedpokladem exis-
tence genetického kédu dnes bezprostfedné vnimdme Zivé bytosti
a biostéru. Na tento kéd se pohlizelo s jistymi pfedpoklady: Byly for-
mulovdny nékteré jeho zdkladni vlastnosti a postupem ¢&asu se pevné
ustavilo nahliZen{ na to, jaky design tento kdd ma. Vyse jsme odkizali
k publikaci ozfejmujici okolnosti objevu struktury DNA, jejimZ auto-
rem je J. Watson. Vlastnosti DNA a genetického kédu ve svych publi-
kacich a pfedndskach pfedstavoval, vysvétloval a popularizoval Francis
Crick. Vyuzijeme jeho textu jako reprezentativnich pro predstaveni
dnes bézného pohledu na geneticky kéd. Vlastnosti genetického kédu
Crick formuluje nésledovné.

Geneticky kdd k sobé vztahuje aminokyseliny (z nichz se sklddaji
proteiny) a baze, které obsahuje DNA (Crick 1962, s. 11-12; Crick
1968, s. 367). V procesu vystavby proteinu se k sobé vztahuje 20 amino-
kyselin a 64 trojkombinaci bazi, tzv. tripleta (Crick 1968, s. 368). Tento
kéd je univerzdlni a az na vyjimky, které ale nevybocuji z principu
vztahu bdzi a aminokyselin, je spoleny vSem Zivym organismum
(Crick 1962, s. 8; Crick 1968, s. 369).

Bdze jsou v genetickém kddu spojeny s aminokyselinami arbitrdr-
nim vztahem. Ze v§ech moznych aminokyselin je pouzito jen konkrét-
nich dvacet, které se vztahuji k bdzim na zdkladé zprostiedkovini
jistymi molekuldrnimi prostfedky (tzv. adaptorem - tRNA; Crick
1967, s. 342-343), pfi¢emz mezi aminokyselinami a bdzemi neni pfimd
chemickd afinita, mluvi se zde o zmrzlé ndhodé (Crick 1968, s. 369).
Geneticky kdd je redundantni, a to v tom smyslu, Ze vice tripletd odpo-
vidd jedné aminokyseliné. Nékteré triplety naopak vztah k aminokyse-
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lindim nemaji a slouzi pouze jako signdly vymezujici hranici zaédtku
a konce vyuzitelné genetické informace. Relevantni roli v tripletech
hraji pfedevsim prvni dvé bdze. Tteti pozice v tripletu ¢asto umoziiuje
variovat bdze, aniz by doslo k zdméné aminokyseliny. Umisténi bdz{
v tripletu tedy nenf nihodné. Crick (1968, s. 369) tuto systemati¢nost
detailné popisuje.

Zipis bazi je linedrni, Cte se v jednom sméru a bez moznosti pieska-
kovédni bdzi (Crick 1966, s. 332-333; Crick 1964, s. 9). Md pevny Cteci
ramec, v némz zachovdva hranice tripletu. Zdroven se neptekryvd (z aj.
overlapping), to znamend, Ze nenese vice informaci soucasné (napf. Tri-
fonov ale kéd chdpe jako prekryvajici se, divody popisuje s dal$imi
spoluautory v prici Popov — Segal — Trifonov 1996, s. 66; viz k tomu
predevsim Trifonov 1988, s. 508-510). Proces vystavby proteinu, tzv.
proteosyntéza, probihd (informafné a energeticky) smérem od bdz{
k proteinim. Tento princip je nazvan centrdlni dogma.

Uvedeny popis genetického kédu byl ddle precizovdn objevy mole-
kuldrni biologie. Proces proteosyntézy byl popsin s mnoha dal$imi
proménami puvodniho fetézce DNA (do hnRNA, mRNA, v souvi-
slosti s interakcemi s snRNA atd.) a procesy sméfujicimi k findlnim
produktim proteosyntézy a jejich funkecim. Byly popsdny procesy se-
stfihu, jejich variace mezi organismy a ¢dstmi organismu, konformaéni
procesy proteind, metylace fetézct DNA, chromatinové interakce atd.

Geneticky kdd je vnimdn jako linedrni zdpis bdzi vztahujici se
k tvaru a funkei proteinu. Bdze jsou v praxi charakterizovdny jako pis-
mena (Crick 1967, s. 331; Crick 1962, s. 16). Tato pismena tvofii triplety
(trojice bdzi), které jsou pojimdny jako slova, tzv. kodony — kédovd
slova. Tato slova maji kédem zprostfedkovany vztah ke konkrétni ami-
nokyseliné. Soubor triplett (kédovych slov) tvofi gen, jednotku, kterd
md vztah k celému proteinu, jeho tvaru a z néj plynouci funkei v orga-
nismu (Crick 1962, s. 8; Crick 1964, s. 2). O bdzich jakozto pismenech
a tripletech jako slovech se hovofi napt. v ndsledujicich publikacich
(vybirdme reprezentativni doklady pouze pro ilustraci): Stanford (1975,
s. 74) ve svych Zdkladech biofyziky hovofi o tripletech jakoZto tfipis-
mennych slovech, Weaver (2002, s. 569) ve své Molekuldrni biologii
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iikd, Ze kodony jsou kédovd slova a sklddaji se ze ti{ pismen, Twyman
(1998, s. 205) ve své syntéze molekuldrni biologie oznacuje bdze jako
pismena, triplety jako slova a geny jako véty a stejné tak se vyjadfuji
1 Hartl a Ruvolova (2013, s. 10).

Geneticky kéd a piirozeny jazyk

O genetickém kddu se vzdy uvazovalo ve vztahu k pfirozenému ja-
zyku. Védni obor molekuldrni biologie je pevné svdzdn s pojetim DNA
a proteosyntézy jakozto analogie pfirozeného jazyka. Analogie mole-
kuldrné genetickych procesu s jazykem jsou v molekuldrni biologii do
jisté miry instrumentdlni, pfedstavuji tradiéni piistup k terminologii.
Cistetné ale analogie s jazykem molekuldrni biologii zprostiedkovava
piistup ke genetickému kédu, jeho struktufe a funkci. Uzivdni jazy-
kové metafory v molekuldrni biologii nizorné ukdzal Raible (2001).
Ten provedl korpusové Setfeni na desitkdch tisic molekuldrné genetic-
kych text, z néhoz jasné vyplyvi, Ze terminy analogické k popisu pfi-
rozeného jazyka (pismeno, slovo, ¢teni, zipis, preklad atd.) jsou Siroce
pouzivdny v béZné praxi této védy. Searls (2002) ukdzal, Ze moleku-
ldrné geneticky vyzkum nesdil{ s lingvistikou jen terminologii, ale i vy-
zkumné metody. Jakobson (1971, s. 655-696) dokonce potvrdil
molekuldrni biologii korektnost vyuzivini analogie genetického kédu
a jazyka a hovofil pfimo o struktufe genetického kddu, ktery se dle ng;
sklddd z pismen (bdzi), slov (triplet) a vét (gent). Ddle poukazuje na
to, Ze v genetickém kédu nachdzime vlastnosti jako je synonymie, su-
prasegmentilni nebo syntaktickd delimitace, systém distinktivnich rysu
¢ pruznd stabilita. Jakobsontiv jazykovy vyklad genetického kédu je
pak pfejimdn ddl (napf. Katz 2008). O jazykové metafofe v biologii re-
feruje Markos a Faltynek (2011).

V tomto textu chceme ukdzat, Ze bézné pfijimany design genetic-
kého kédu, jak jsme jej predstavili vyse, je mozné zpochybnit. Domni-
vime se, Ze pojeti struktury genetického kddu, a to pfedevsim
v jazykové analogii, je od prvopocdtku chybné. Chceme jej odmitnout,
a to na zdkladé popfeni analogie bdzi a pismen. Ze sémiotického hledis-



34 | GRAMATIKY DNA: BAZE NEJSOU PISMENA

ka jsme to jiz udélali (viz Faltynek 2012). K tomuto dcelu vyuzijeme
metodu kvantitativni analyzy textu, kterou predstavime nize. Nejdfive
ale ¢tendfe sezndmime se zdkladnim instrumentdriem molekuldrni bio-
logie, které je nutné k vyloZeni naSich zdvéru.

Instrumentdrium molekularmni biologie

Dédiénd informace, obsahujici instrukce k vystavbé organismu a #i-
zeni jeho biologickych pochodu, je fyzicky zapsdna v kazdé burice ve
formé deoxyribonukleové kyseliny majici podobu dvousroubovice
a zndmé pod zkratkou DNA. Zpusob, jakym DNA uchovivi infor-
mace, je zaloZen na principu variaci Ctyf specifickych makromolekul
nukleovych kyselin, konkrétné thyminu (T), guaninu (G), adeninu (A)
a cytosinu (C). Stfiddnim téchto tzv. bdzi dochdzi k zdznamu infor-
mace obdobné, jako kdyZ Morseova abeceda zaznamendvd informace
stifddnim teCek a C&drek. Kazdd z bdzi md svly chemicky afinitni
(vzdjemnd vazba vodikovymi vazbami) protéjsek, thymin stoji v DNA
vzdy proti adeninu a guanin proti cytosinu.

ATGACGGATCAGCCGCAAGCGGAATTGGCGACATAACAAG
TACTG TAGTCGGCGTTCG TTAACCGCTGTATTGTT

Obrazek 1: Dvousroubovice DNA s jejimi dvéma rameny nesouci jednotlivé bdze. A znadi ade-
nin, T thymin, G guanin, C cytosin. Dvousroubovice DNA zaujimd strukturu v tzv. chromozomu
(viz: <http://www.genome.gov/dmd/img.cfm?node=Photos/Graphics&id=85259>).

Linedrn{ zdpis bzt DNA ndim dovoluje celou DNA pfecist a pfepsat
formou textu, tj. zapsat zleva doprava, pismeno za pismenem (viz napft.
Cvrckova 2006, s. 17). Takovy prepis je kopii fetézce bdzi zkoumané
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DNA. Tento postup je v praxi nazyvan jako sekvenovdni (detaily viz in
Berg — Tymoczko — Stryer 2012, s. 140-148). Sekvenovanim je fetézec
DNA zprostfedkovin ke zkoumdn{ nejrizné$imi ndstroji.

Proces, kterym se z linedrni sekvence DNA (tedy z ur¢itého textu)
stane protein — redlny fyzicky ndstroj vyuzitelny v organismu — oznacu-
jeme jako proteosyntézu. Cely tento proces muzeme popsat v nékolika
krocich (viz napt. Alberts et al. 2008, s. 329; Weaver 2002, s. 39):

Transkript

GACTGCCTAGTCGGCGTTCGCC

Retézec uréeny k transkripci

Obrdzek 2: Transkripce. Prepis sekvence DNA na komplementdrni protéjsky jejich bdzi RNA poly-
merdzou, thymin je pfepisovdn na uracil, zbylé bdze na své komplementarni protéjsky (viz:
<http://commons.wikimedia.org/wiki/File:DNA_transcription.svg>).

1. Transkripce. Po naplnénf specifickych podminek uvniti bunky se
na zaldtek sekvence DNA (tzv. genu) pfipne protein RNA-polyme-
raza, ktery se po této sekvenci pohybuje v zadaném sméru a nukleotid
po nukleotidu tuto sekvenci prepisuje. Vysledkem je tzv. transkript —
samostatnd ,,pracovni kopie“ DNA ve formé ribonukleové kyseliny
RNA, kterd je uréena k zamyslenému pouziti v proteosyntéze.

2. Uprava transkriptu. Transkript maZe byt ddle upraven (naptiklad
vystiihnutim ¢&4sti, které jsou v sekvencich vlozeny a slouZzi jinym tce-



36 | GRAMATIKY DNA: BAZE NEJSOU PISMENA

lum). Findln{ verze transkriptu, tzv. mRNA, je pak pfemisténa k ribo-
zomu, kde je konstruovdn protein.

3. Translace. Ribozom ¢te mRNA linedrné po trojicich nukleotidi
(tripletech). Kazdému tripletu mRNA je donesena pro néj specifickd
aminokyselina, kterd je pfipojena k pfedchozi. Takto vytvofeny amino-
kyselinovy fetézec se pfi vystupu z ribozomu zacne na zidkladé fyzikal-
nich vlastnosti jednotlivych konstituentd a fyzikdlnich vlastnosti
molekul v prostfedi (tedy na zdkladé urcitého kontextu) formovat, do-
kud nevytvofi stabilni konformaci (tvar) proteinu. Funkce a vlastnosti
proteinu jsou determinovdny fyzikdlnimi vlastnosti jeho makromole-
kuldrni konformace (Twyman 2004, s. 103).

Aminokyselinovy

fetézec Aminokyselina

9

tRNA

<
Komplementarni baze

mRNA

Ribozom

Obrdzek 3: Translace. Proces vzniku aminokyselinového fetézce proteinu. Tripletim mRNA je na
ribozomu pfifazovana tRNA s komplementarnim tripletem, kterd nese aminokyselinu. Takto pfifa-
zené aminokyseliny tvofi fetézec budouciho proteinu (viz: <Boumphreyfr/Wikipedia>).

Tripletim je aminokyselina pfifazena pomoci zprostfedkujiciho
elementu — tzv. adaptorové molekuly tRNA. Adaptor tRNA ziskdvd
svuj tvar pii transkripci z DNA (Weaver 2002, s. 51). Funkef této adap-
torové molekuly je vdzat na jedno ze svych vazebnych mist specificky
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triplet a na své druhé vazebné misto konkrétni aminokyselinu. Vztah
aminokyselin a nukleotidt je tak zapsin pfimo v DNA. Popsany vztah
byl nazvdn jako geneticky kdd (Weaver 2002, s. 12).

Geneticky kéd je tvofen variacemi étyf raznych nukleotida v kazdé
pozici tripletu. Triplet mtZe nabyvat 4° (64) moznych unikitnich kom-
binaci, které tak mohou kédovat 64 raznych aminokyselin. VSemi sede-
sati Ctyfmi realizovanymi triplety je kdédovdno dvacet rtznych
aminokyselin (Alberts et al. 2008, s. 367), mnoho triplett kéduje stej-
nou aminokyselinu (kdd je tzv. degenerovany, viz obrizek 4). Nékteré
triplety maji vyuziti jako oznaceni pocdtku a konce kédujici sekvence.

2. pozice
1 2 3.

pozice U C A G pozice

Phe | Ser | Tyr
U Phe | Ser | Tyr | Cys

Leu | Ser | stop | stop
Leu | Ser | stop | Trp

Leu | Pro | His | Arg
Leu | Pro | His | Arg
C | Leu | Pro | GIn | Arg
Leu | Pro | Gin | Arg

lle Thr | Asn | Ser
A lle Thr | Asn | Ser

lle Thr | Lys | Arg
Met | Thr | Lys | Arg

Val Ala | Asp | Gly
G Val | Ala | Asp | Gly

Val Ala | Glu | Gly
Val | Ala | Glu | Gly

Aminokyseliny

O
<<

7]

C

OPOCOPOCIOK>»OC|IO>O

Obrdzek 4: Geneticky kod. Umisténi bdzi v prvni, druné a tieti pozici tripletu. Zkratky (Phe, Leu
atd.) oznacuji aminokyselinu kddovanou danym fripletem (viz: <www.genome.govs).

Pojmenovini vztahu bdzi fazenych v mRNA a aminokyselin ja-
kozto genetického kddu se vztahuje k jednomu z klasickych pojmu
lingvistiky. Pojem kéd vyjadfuje vztah dvou veli¢in dany uréitym
izem (Monod 1970, s. 159-160). Od pojmenovini geneticky kéd se
konzistentné odviji 1 dal$i ndzvoslovi — kromé samotného kédovani
aminokyseliny tripletem (kodonem) je cely proces tvorby aminokyseli-
nového fetézce podle nukleotidového vzoru pii proteosyntéze pojme-



38 | GRAMATIKY DNA: BAZE NEJSOU PISMENA

novén jako translace. Ta se stavi do opozice vuci jednoduchému piepisu
vzdjemné chemicky afinitnich molekul pfi transkripci.

Lingvisticka paralela

V instrumentdriu jsme popsali strukturu DNA a proces proteosyn-
tézy. V souvislosti s tim jsme predstavili také tradi¢ni molekuldrné-bio-
logickou terminologii. Tato terminologie Casto vyuzivd lingvistickych
terminu (transkripce, translace, kéd, text) nebo termind zaloZenych na
jazykové metafote (zapis, ¢teni, zprdva, informace (neterminologicky)).
Jakobson (1971) potvrzuje, Ze vyuziti jazykové metafory v molekuldrni
biologii je korektni a Ze geneticky kéd md vlastnosti ptirozeného ja-
zyka. Analogizuje bdze s pismeny (respektive fonémy), triplety se
slovy a geny s vétami. Nachdzi mnohé dalsi spolecné vlastnosti genetic-
kého kddu a ptirozeného jazyka. Ji (1999, s. 412) postupuje ddle a ana-
logizuje Sirokou $kdlu vlastnosti genetického kddu a pfirozeného
jazyka: pismena s nukleotidy a aminokyselinami, slova s geny, fetézce
slov se souborem spole¢né exprimovanych gent. Dile k sobé vztahuje
gramatiku a fyzikdlni a chemické zdkony, fonetiku a fizeni energetic-
kého toku, sémantiku a genové fizené procesy v burice. V pifipadé obou
kédu explicitné hovoti o dvoji artikulaci. Ji v nalézan{ protéjsku pro-
cest v bunce a koncepti popisujicich pfirozeny jazyk predstavuje
extrémni ptipad. Jeho pfistup sugeruje, Ze libovolnému lingvistickému
konceptu Ize nalézt odpovidajici proces &1 strukturu v burice.

Trifonov (1988) popisuje soustavy kédu zajistujicich interakei
DNA, RNA a proteint, u jinych autord muzeme nalézt dalsi obdobné
metafory (viz napf. Barbieri 2002; Collado-Vides 1992; 1993; Markos
1997; Markos 2002).

Diskurz téchto znakovych popist procest v burice je rozvijen bio-
sémiotikou, mladou védni disciplinou. Problém soucasné biosémiotiky
spoCivd v tom, Ze vySe zminéné a mnohé dalsi znakové pfistupy
k burice jsou vzdjemné nekonzistentni. Kazdy autor rozviji specificky
pfistup a neexistuje jednotnd metoda, kterd by platnost téchto ptistupt
ovéfovala. Na piikladu Jiho Ize vidét, Ze analogizovat pfirozeny jazyk
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a geneticky kdd lze libovolné, pficemz posouzeni korektnosti takovych
analogii nenf snadné.

Motivace experimentu

Metafory a analogie ndm mohou poskytnout nadhled nad uréitou
problematikou. To je ale v kontextu jazykovych metafor a analogii
DNA problematické. Nevime, které z téchto metafor jsou relevantni
a uzite¢né a které nikoliv. Popis procest v bufice vyuzivd jazykovou
metaforu a analogii. Uvazoviani genetiki, bioinformatikt, makromole-
kuldrnich biologu, biochemiku a dal$ich tak muze byt ovlivnéno zavi-
déjici metaforou. Z epistemologického hlediska by korekce téchto
metafor méla pro jejich uzivatele velky vyznam. Cilem tohoto ¢ldnku
je predstavit experimentdlni metodu, kterd by mohla ovéfeni nékterych
ze zminénych metafor umoznit a zdroveii poskytnout vhled do struk-
tury genetického kédu.

Metodika kvantitativni analyzy DNA

Pro analyzu nukleotidovych sekvenci reprezentovanych zdpisem
v textu jsou uzivany ruzné lingvistické metody a kvantitativni analy-
tické piistupy. Predstavime nékteré z nich a ukdzeme, jak se vztahuji
k nasi metodé analyzy struktury genetického kédu. Pokusime se o vy-
uziti téchto metod pro podloZeni nového designu genetického kédu.

Mantegna et al. (1995; viz téz Havlin et al. 1995) analyzovali projevy
Zipfova zdkona na kédujici a nekddujici DNA. Kédujici DNA dle
Mantegni et al. Zipfuv zdkon vykazuje. Nekddujici DNA projevy Zip-
fova zdkona vykazuje také, ale pouze do ur¢ité miry. Mantegnova ana-
lyza byla motivovdna poznatkem, Ze pouze mald &ist (pro homo
sapiens uvazovano 5,33 %; Mantegna et al. 1995, s. 2940) genomu je ko-
dujici a tedy nese informaci k vystavbé proteinu (viz nase instrumenti-
rium vySe). Zbyld ¢dst genomu nemd takovou jasné zadanou funkei a od
Sedesdtych let se pro ni zazil termin junk DNA. Nekddujici DNA méla
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byt v genomu historicky nesenym reliktem bez vyuZit{ v organismu
(viz napf. Watson — Berry 2003, s. 253; Palazzo 2014; Mantegna et al.
(1995) o junk DNA pi3e jako o silent DNA).

Mantegna et al. (1995, s. 2949) ddle tvrdi, Ze se nekddujici DNA
podobd v nékterych vlastnostech pfirozenému jazyku (viz téz Niyogi —
Berwick 1995). Mantegna et al. (1995) mluvi o tom, Ze nekédujici DNA
nese urcity jazyk, z hlediska jeho redundance oproti kédujici DNA do-
DNA a piirozeného jazyka, o nichz hovofime niZe, a opét uplatnili ja-
zykovou metaforu DNA). Tato zjisténi Mantegnu et al. vedou k hypo-
téze, ze nekddujici DNA md také funkci, kterou prozatim
neregistrujeme a nepopisujeme, a tedy Ze nekddujici DNA je néjakym
zpusobem pouzita pro uchovdni informaci ,biologickych struktur®
(Mantegna et al. 1995, s. 2949). Pozdéjsi rozvoj molekuldrni biologie
dal Mantegnové domnénce za pravdu (viz Alberts et al. 2008, s. 31-42;
The ENCODE Project Consortium 2012, s. 57).

Potvrzeni vyskytu Zipfova zdkona u kdédujici DNA odpovidalo
tomu, ze kédujici fetézec nese informaci k vystavbé funkéniho tvaru
proteinu, tj. ur¢ité struktury s urcitou funkci v organismu. Analogicky
k tomu se v textech v pfirozeném jazyce projevuje Zipfuv zdkon z du-
vodu naplilovdni ur¢ité funkce textu (to se muzeme pokusit vysvétlit
napt. v souvislosti s informacni strukturou textu zajistujici pfenos sig-
nilu prostfedim a vyrazovou a obsahovou strukturou a soudrZznosti
textu; viz Zipf 1949, s. 19-47).

K Mantegnové et al. analyze je ale nutné poznamenat ndsledujict:
V analyze Mantegna et al. vyuzivaji dlouhé fetézce nekédujici DNA
(delsi nez 50 tisic bdzi). Nekédujici DNA sice informaci nese, ale nese
také mnozstvi reliktnich fetézca bez vyuziti (nekéduji protein ani se
nepodileji na regulaci proteosyntézy). Projekt ENCODE (2012) odha-
duje, Ze az 80 % nekddujici DNA md funkéni vyuziti. Zbylych 20 %
muselo Mantegnovu et al. analyzu ovlivnit, a to proto, Ze v jeho analy-
zované nekédujici DNA musely byt obsazeny slozky regulace proteo-
syntézy a také reliktni DNA (pro niz muZeme stile pouzivat termin
junk DNA a kterd obsahuje mnoho repetitivnich a z informacniho hle-
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diska redundantnich sekvenci). Tato kontaminace by pak posilovala
hodnoceni nekddujici DNA jako podobné pfirozenému jazyku z hle-
diska redundance.

Mantegna et al. byli pti zachdzeni s nekédujici DNA postaveni pied
ndsledujici problém: koncept genetického kdédu prisuzuje kédujict
DNA strukturni roli tripletd (viz vztah triplett a aminokyselin po-
psany vyse). Nekodujici DNA vsak takové striktni ohraniéeni a priori
pfisuzovat nelze, funkéni roli zde mohou zastivat sekvence o rizné
délce. Proto se pro kvantitativni analyzu kdédujici 1 nekddujicit DNA
rozhodl vyuzit techniku tzv. n-gramt (tuto techniku vyuzivaji napt.
také Bolshoy et al. 2010, s. 26). Pfedstavime ji na ilustraénim piikladu.

M¢éjme nésledujici fetézec ABCDEFGH. Tento fetézec segmentu-
jeme na 3-gramy, jimiz jsou: ABC, BCD, CDE, DEF, EFG, FGH; 4-
gramy maji podobu: ABCD, BCDE, CDEF, DEFG, EFGH. N-gra-
movid analyza tedy segmentuje fetézec tak, Ze postupuje linedrné jed-
notku po jednotce a delimituje vzdy v fetézci nédsledujici n-tici (n-
gram). V analyze pfirozenych textll n-gramovd segmentace postupuje
bez registrace hranic slov ¢i vét. Sekvence ,,Ziptuv zdkon je rozdélena
na tyto 5-gramy hldsek: zipfu, ipfav, pfuvz, fuvz4, Gvzdk atd. Pti ana-
lyze kédujici 1 nekédujici DNA jsou podobné zanedbdny jakékoliv
dfive stanovené hranice. N-gramovy piistup tak dovoluje analyzovat
fetézec nezdvisle na jeho vnitfni strukturaci tim, Ze registruje jednotlivé
sousedici prvky. Jednotlivé n-gramy piedstavuji v analyze analogie slov,
kterd nejsou vydélena mezerou, ale hranici délky n-gramu (zipfg, ipfav,
pfuvz atd. pfedstavuji slova vstupujici do analyzy).

Tento ptistup zvolili k obéma typuim DNA Mantegna et al. My
timto zpusobem postupujeme také, a to z toho dtvodu, abychom se vy-
hnuli apriornimu urlen{ hranic kédovanych slozek fetézce (viz dile).
Jednotky delimitované n-gramovou technikou budeme stejné jako
Mantegna et al. analyzovat z hlediska projevi Zipfova zdkona. Vy-
sledky analyzy nds maji vést k potvrzeni aktudlniho designu genetic-
kého kédu, nebo pfipadné k jeho odmitnuti a ndsledné reformulaci.

Je v3ak nutné poznamenat, ze vyuziti Zipfova zdkona v nasi analyze
muze byt sporné. Kvantitativni charakteristiky textu, jako jsou projevy
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Zipfova zdkona nebo n-gramové analyzy, mohou byt jako dikaz
o urcité vlastnosti ¢1 povaze tohoto textu (je kédujici / nese informaci /
nese instrukei; znakovd funkce v genetickém kddu) chdpdny jako ne-
ptimé. Napf. Konopka (1995) referuje o zdvérech Mantegnova tymu
a dopliuje poznimky, které mohou byt analogicky vztazeny i k nasim
zdvérum. V prvnim pfipadé vyvstivd problém s tim, Ze projevy Zipfova
zdkona jsou identifikovdny na mnoha jevech, jako je trh, velikost mést
nebo biologickych populaci atd. Zipfiv zdkon se pak jevi jako epifeno-
mén jakéhokoliv systémového chovini fyzikdlnich, socidlnich, biolo-
gickych apod. soustav. Zipfuv zdkon se tedy nemusi vztahovat ke
kédujicim funkeim Fetézce, ale naopak k jinym jeviim jeho konstrukee.
V piipadé fetézce bdzi by to mohla byt jejich kombinatorika dand ter-
mostabilitou jednotlivych bazi. V pfipadé pfirozenych textt by se
mobhlo jednat napf. o fonetické duvody kombinovatelnosti hldsek, které
predstavuji typ systematizace.

Zipfuv zdkon byl dokonce napaddn v obecném rozméru, a to na zi-
kladé jeho projevu na ndhodnych a nendhodnych textech (Li 1992); di-
skuse v této oblasti zahrnuje problém generovini nihodného vzorku
a to, ze mechanismus tvorby ndhodného vzorku muze produkovat pro-
jevy, které se z divodua ne zcela ndhodného generovdni textu ptiblizi
Zipfovu zdkonu - to by opét potvrzovalo domnénku, Ze Zipfuv zikon
je projeven libovolného systémového, auto/regulovaného chovini).
Stile je ale vnimdn jako projev znakovosti, kédovosti ¢i jazykovosti.
Na zdkladé néj se hodnoti napf. dorozumivini zvitat nebo struktura
textu pacientu s postizenim zpusobujicim jazykovy deficit (Ferrer-i-
Cancho 2006; Ferrer-i-Cancho — McCowan 2009; Ferrer-i-Cancho —
Elvevag 2010). I pfes veskeré zminéné vyhrady pouZzijeme v na$i ana-
lyze Zipfuv zdkon, navdZeme tak na lingvisticko-kvantitativni diskurz
ovétovani kddové povahy DNA, jako je tomu u Mantegni et al. a dal-
sich. K tématu Zipfova zikona a DNA viz Tsonis et al. 1997.
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Zipfav zdkon na pfirozenych textech

Zipfuv zdkon formuluje ndsledujici vztah: vezmeme-li uréity text
a sefadime-li pocty vyskytl (neboli frekvence) jeho entit (napt. slov) od
nejvyssi po nejnizsi, pak pokud vyndsobime frekvenci kazdé této entity
jejim potfadim (tzv. rankem), bude se vysledek p vzdy blizit urcité hod-
noté reprezentované tzv. konstantou k (Zipf 1949, s. 22-25). Jak si ale
muZeme vS§imnout na obrdzku 5, vysledky ndsobkt rankd a frekvenci
jsou u pfirozenych jazykt znaéné proménlivé. Pomoci vodorovné
useCky proto v obrdzku ilustrativné zobrazujeme konstantu k, jak ji vy-
jadfuje Zipfav zikon - redlné hodnoty ndsobku ranku a jejich frekvenci
jsou od ni ruzné vzdaleny.
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Obrdzek 5: Vztah ranku a ndsobku ranku a frekvence pismen Ceského textu a ilustrace kon-
stanty k Zipfova zdkona. Text: M. Viewegh - U&astnici z&jezdu.

Experimentdlni metoda zaloZend na Zipfové zdkonu spocivi ve sle-
dovéni prubéhu graft hodnot ndsobku rankt a frekvenci entit textu (gj.
spo¢ivd ve vizudlni komparaci prabéhti grafti a registrovani jeho vlast-
nosti, napt. konkdvnost, konvexnost, strmost, charakter maxim, defi-
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ni¢ni obory, monoténnost atd.; prozatim jsme neaplikovali zddnou for-
mélni metodu vyjadfeni podobnosti grafu, pouzitd kritéria jsou vsak
pro nase ulely dostacujici). Tyto entity vybirdme z jedné konkrétn{ ja-
zykové roviny textu — pismena, slova, véty apod. Klicovym aspektem
této metody a nasi experimentilné ovéfenou tezi je, Ze se u ruznych pfi-
rozenych jazyku jednotky konkrétnich jazykovych rovin (pismena,
slova, véty apod.) projevuji podobné. Mdme-li pak text v nezndmém ja-
zyce ¢ nezndmém zdpisu, muzeme diky této metodé identifikovat jazy-
kovou povahu jeho jednotek. Pfipomindme jen, Ze je pfi této analyze
vyuzita n-gramovd technika. Pfiklad uvddime na obrizku 6. Na ném
muzeme sledovat projevy Zipfova zdkona u deseti riznych jazyku. Stu-
dovanymi jednotkami jsou zde dvojice pismen textu (2-gramy; nejsou
registrovany zddné sprezky, pracuje se s nimi jako s kombinaci jednotli-
vych pismen, napt. spfezka ch. Tecky, mezery, pomlcky atd. nejsou re-
gistrovany, registrovdna jsou pouze pismena). VSechny texty byly pred
analyzou redukoviny na stejny polet znakt (270 000). Cestina, anglié-
tina, némdina, afrikdnstina, latina, ital$tina, francouzstina, fectina a heb-
rejStina maji obdobny prubéh grafu, ¢instina se od ostatnich prubéhu
vyrazné lisi. Z tohoto pozorovdni muzeme usuzovat, ze znaky ¢instiny
maji oproti ostatnim zkoumanym jazyktm zcela jinou jazykovou roli.
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Obrazek 6: Projev Zipfova zakona na 2-gramech pismen textd vybranych jazykl. Texty: afrikdn-
§tina <18203-8>; fectina <28658-0>; hebrejstina <8cewal0>; latina <27219-0>; némcina <30695-

0>, italstina <28910-8>; francouzstina <16371-8>; ¢indtina <256350-0>; angli¢tina J. R. R Tolkien -
The Lord of the Rings; ¢estina M. Viewegh - U¢astnici z&jezdu. Kéd ve $picatych zavorkdch je
identifikator textu volné stazitelného v projektu Guttenberg (<www.gutenberg.org>).

V prfedchozim odstavci jsme uzili nasi experimentdlni metodu na
vzorku textt ruznych jazykt segmentovanych v tomto piipadé na 2-
gramy pismen. N4§ experimentdlni postup vSak provddi stejnou ana-
lyzu za uziti 1-gramu, 2-gramu, 3-gramu atd. (experimentdlné jsme
ovéfili signifikantnost nejvySe 20-grama pismen). Tento zpusob ana-
lyzy ndm umozilyje sledovat, jak postupné se zvétSujici n-tice odrazeji
strukturu textu, a to v uréité kontinuité promén podoby grafu. Po-
stupné zvétSovani n-tic nim ddvd moznost sledovat strukturu textu na
stile vyssich jazykovych rovinich. Pozorujeme tak chovini pismen
(jakoZto stanovené zdkladni drovné popisu), kombinaci pismen, slov
(danych jejich prumérnou délkou v uréitém jazyce, pro ¢estinu je to 5-
gram pismen; viz ddle), dile vét atd. Viechny tyto jednotky jsou repre-
zentovany jako n-gramy pismen. Tento experimentilni postup je plau-
sibilnf, v mnoha analyzdch jsme ovéfili, Ze prabéhy graft n-gramu
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odpovidajicich prumérné délce dané jednotky v urcitém jazyce (napft.
slov) jsou signifikantné podobné prubéhum grafu téchto jazykovych
jednotek textu. Tuto proceduru nazyvime mapovani.

Vysledkem procedury mapovini urcitého textu je x prubéht (zo-
brazujeme je do jednoho grafu), které mizZeme pouzit pro porovnini
s vysledkem procedury mapovdni jiného textu. Porovninim se min{
zjisténi podobnosti jednotlivych navazujicich n-gramovych prubéhu
u obou textt. Napiiklad pokud zndme jazykové jednotky urcitého
textu, ktery dile zmapujeme, muzeme pouzit vysledny graf jako refe-
renci k porovndni s vyslednym grafem jiného textu, u kterého neznime
povahu jeho jazykovych jednotek. Timto zptusobem se muzeme poku-
sit o jejich urceni. Konkrétni piiklady srovndni Ceského a ¢inského
textu uvadime niZze.

Prvni graf (obrdzek 7) ukazuje mapovini slovnich forem ceského
textu. Druhy graf (obrdzek 8) ukazuje mapovdni pismen rovnéz Ceské-
ho textu. Na zidkladé korelace jejich prubéhu zjistujeme, Ze prubéh 1-
gramu slov se podobd prubéhu 4-gramt az 5-gramu pismen. Prubéhy
ndsledujicich n-gramu (u slov 2-gramy a vyssi, u pismen 5-gramy a vys-
§1) si svymi prubéhy také odpovidaji. Korektnost korelace 1-gramt slov
s 4-gramy a 5-gramy pismen je zajiSténa také podobnosti vyvoje grafu
v obou mapovinich, nikoliv pouze podobnosti dvou konkrétnich pru-
béht graft. K nalezené hranici 4-gramti az 5-gramu pismen muzZeme
poznamenat, ze prumérnd délka Ceského slova, jak jsme experimen-
talné zjistili (na vzorku 243 Ceskych literdrnich textl velikosti od 140
slovnich forem do 149 070 slovnich forem), md hodnotu 4,768 pismen.
Srovndni obou uvedenych mapovini této hodnoté odpovidi, n-gra-
movd analyza identifikuje hranici poétu pismen odpovidajici sloviim.
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Obrézek 7: Mapovani slovnich forem Seského textu. Text: M. Viewegh - USastnici z&jezdu.
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Obrézek 8: Mapovani pismen Seského textu. Text: M. Viewegh - Uastnici z&jezdu.
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Obrazek 9: Mapovani znakd cinského text. Text: Eindtina <25350-0>. K&d v ostrych zavorkdch je
identifikator textu volné stazitelného v textu Guttenberg (<www.gutenberg.org>).

V obrizku 9 je zobrazeno mapovéni znaku ¢inského textu. To srov-
ndme s pfedchozim mapovanim pismen Ceského textu (obrizek 8). Sle-
dujeme-li prabéhy grafd mapovdni &inského textu, identifikujeme
podobnost pribéhu 1-gramt znaku &inského textu s 2-gramy az 3-
gramy pismen Ceského textu. Podobné 2-gramy (a vyssi) ¢inského
textu pak odpovidaji prubéhu graft 5-gramu (a vyssich) pismen, re-
spektive 2-gramt slov Ceského textu. Zjistujeme tak, Ze znaky ¢inského
textu nemaji povahu pismen, ale spi§ jejich dvoj az trojkombinaci, coz
odpovidd charakteru éinského znakového pisma. Na zdkladé vyse sta-
novenych kritérif porovnani prabéhu grafu je korektnost tohoto zdvéru
opét potvrzena.



Baze nejsou pismena| 49

Ovéreni metafory DNA

Vys$e uvedenou metodou mapovini budeme analyzovat sekvence
mRNA. Pfedstavili jsme standardni pojeti genetického kédu a riizné
analogie DNA a jazyka, véetné spole¢nych metod jejich zkoumdnd.
Nejuzivanéjsi z analogiif DNA a jazyka je pojeti bizi DNA jakozto pis-
men — nasledné triplett jakoZzto slov a genu jakozto vét (Jakobsonova
metafora). Aplikaci na$i metody mapovini vzorka sekvenci mRNA
chceme ve srovndni s mapovdnim textd pfirozeného jazyka provéfit,
zda bize DNA a konsekventné mRNA hraji ve struktufe genetického
kédu obdobnou roli jako pismena ve struktufe pfirozenych jazyku.

Aplikace metody

Vyse predstavenou metodou bylo zmapovino pfiblizné 1000 nd-
hodné vybranych mRNA sekvenci homo sapiens (EMBL-EBI, 2014;
pouzité mRNA sekvence maji riznou délku, experimentdlné jsme ové-
fili, ze délka textu nemd vliv na mapovani, pouze na obor hodnot, ktery
neni kritériem porovndni grafu). Zvolenou jednotkou je v této analyze
baze. Aplikaci na$i metody (testovdno na 1-gramech az 20-gramech)
jsme zjistili signifikantni podobnost grafu ruznych sekvenci (viz napf.
obrizek 10 s grafy 3-gramu). Pro ndzornost grafu mapovdani vsak uvd-
dime analyzu pouze jedné ndhodné vybrané sekvence (obrizek 11). Pro
prehlednost jesté zopakujme, Ze obrdzek 10 ukazuje 3-gramovou ana-
lyzu Zipfova zikona vice vzorki mRNA a obrizek 11 1-gramovou az
10-gramovou analyzu Zipfova zdkona jedné konkrétni sekvence.
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Obrdzek 10: Projev Zipfova zdkona 3-graml bdzi v 20 ndhodné vybranych sekvencich mRNA
z analyzovaného vzorku. Text: ENA <AAA59187> 1 Homo sapiens (human) ras GTPase-activa-
fing-like protein, ENA <AAA59483> 1 Homo sapiens (human) epiligrin alpha 3 subunit, ENA
<AAAS9486> 1 Homo sapiens (human) laminin BT, ENA <AAA60554> 1 Homo sapiens (human)
sodium channel alpha subunit, ENA <AAA59504> T Homo sapiens (human) lactase phlorizinhyd-
rolase, ENA <AAA18895> 1 Homo sapiens (human) voltage-gated sodium channel, ENA
<AAA51901> 1 Homo sapiens (human) calcium channel L-type alpha 1 subunit, ENA
<AAA35629> 1T Homo sapiens (human) calcium channel alpha-1 subunit, ENA <AAA51898> 1
Homo sapiens (human) N-type calcium channel alpha-1 subunit, ENA <AAA15448> 1 Homo sa-
piens (human) DNA polymerase epsilon catalytic subunit, ENA <AAA60225> 1 Homo sapiens
(human) protein tyrosine phosphatase zeta-polypeptide, ENA <AAA18639> 1 Homo sapiens
(human) p300 protein, ENA <AAA59866> 1 Homo sapiens (human) mannose 6-phosphate re-
ceptor, ENA <AAA59924> 1 Homo sapiens (human) GAP-related protein, ENA <AAA58965> 1
Homo sapiens (human) collagen type VI, ENA <AA52700> 1 Homo sapiens (human) heparan
sulfate proteoglykan. Kéd v ostrych zavorkdch je identifikator textu volné stazitelného v genové
bance EMBL-EBI (<www.ebi.ac.uk>).
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Obrdzek 11: mRNA. Text: ENA <AAA52700> 1 Homo sapiens (human) heparan sulfate proteogly-
kan. Kéd v ostrych zavorkach je identifikator textu volné stazitelného v genové bance EMBL-EBI
(<www.ebi.ac.uk>).

Vénujme se nyni obrazku 11, ktery porovndme s obrdzkem 8 zobra-
zujicim mapovini pismen Ceského textu. MuZeme si v§imnout, Ze pru-
béhy grafi mapovéni jsou si podobné od 3-gramt bdzi u DNA a 1-
gramu pismen Ceského textu. Prubéh 2-gramt bdzi je vuéi prubéhu 1-
gramu pismen neuplny a az 3-gram bdzi realizuje kiivku, kterou nachd-
zime u 1-gramu pismen (viz obrdzek 12 zobrazujici mapovéni distink-
tivnich rysu hldsek, o kterych hovofime niZe — i zde je rozhodujicim
kritériem tplnost prubéhu grafu a podobnost prubéhu grafu jako ta-
kovd). Z tohoto diavodu klademe hranici pismene k 3-gramtm bdzi.
Nisledujici prubéhy obou mapovdni maji podobny vyvoj. Prubéhy 1-
gramu a 2-gramu bdzi DNA nejsou u pismen realizoviny, 3-gramy
bdz{ odpovidaji 1-gramim pismen, 6-gramy az 7-gramy bdzi odpovi-
daji 4-gramtim az 5-gramum pismen. Dals{ prabéhy maji totoznou po-
vahu.

Z prubéhu obou mapovini muzeme implikovat ndsledujici. Baze
jsou jednotkou konstituéné niz$i nez pismena. U 2-gramu bdz{ mu-
zeme sledovat podobny, avsak nedplny prubéh, jako maji 1-gramy hld-
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sek (viz obridzek 12 zobrazujici mapovdni distinktivnich ryst hldsek,
kde totéz plati pro 1-gramy az 5-gramy distinktivnich rysu). To je vy-
svétlitelné degenerovanosti genetického kédu, kde je pro kédovani ami-
nokyseliny Casto tieti bdze redundantni (obdobné mnoho hldsek
odli$uji pouze jeden ¢&i dva distinktivni rysy). Trojici bdzi (tripletim)
pfisuzujeme na zikladé podobnosti prubéhu graft roli pismen, sedmice
bdzi (tedy vice nez 2 triplety) jiZ tvofi obdobny typ konstituentu jako
Ctyt az pétice pismen — tj. tvoii obdobu slow.

Vezméme prvni implikaci, kterd fikd, Ze bdze jsou jednotkou kon-
stituéné niz$i nez pismena. Z této implikace vyplyvd otdzka, jakou roli
hraji bize v genetickém kédu, analogizujeme-li jej s pfirozenym jazy-
kem a pfedpokldddme-li obdobny design obou kddu.

Pismena zcela intuitivné vnimdme jako nedélitelnd. Tvofena jsou
ovSem na zdkladé vzdjemnych vztaht, které diferencuji jedno pismeno
od druhého. Kazdé pismeno je pak tvofeno souborem vlastnosti, ktery
jej charakterizuje a zdroveri odliSuje od ostatnich. Lingvistika tyto
vlastnosti nazyvd distinktivnimi rysy. Pismena textu tak mtzZeme cha-
pat jako soubory distinktivnich ryst. S touto rovinou jsme pfi analyze
ptirozeného jazyka prozatim nepracovali.

Pro zavedeni roviny distinktivnich ryst do analyzy postupujeme
ndsledujicim zpusobem: kazdé z pismen charakterizujeme jeho vlast-
nostmi (distinktivnimi rysy), které jej odlisuji od ostatnich. Neuzili
jsme tradi¢né lingvistikou popisované distinktivni rysy ve smyslu aku-
stickych vlastnosti hldsek, kterych je ve fonologickych popisech vice
nez deset. Pouzili jsme nejmensi mozny pocet k pismentm arbitrdrné
ptifazenych distinktivnich ryst schopnych odlisovat pismena Cestiny.
Pro ceskou abecedu je takovych opozic nutnych pouze Sest. V textu je
kazdé pismeno reprezentovdno unikdtnim fetézcem Sesti pozic obsaze-
nych jednickou nebo nulou (tedy pfitomnych nebo nepfitomnych
vlastnosti arbitrdrnich distinktivnich ryst). Takto nové reprezentovany
text zmapujeme a porovname s vysledky mapovani mRNA.

Vysledek mapoviani{ distinktivnich rysa Ceského textu (viz obrdzek
12) ndm odhaluje typy prubéhu, které se projevily u 1-gramu a 2-
gramu bdazi DNA (obrdzek 11). U mapovdni pismen podobné prubéhy
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nenachdzime. Prubéhiim 1-gramu az 5-gramu distinktivnich rysu pis-
men Ceského textu ov§em odpovidaji prubéhy grafti 1-gramt a 2-gramu
bdzi. U distinktivnich ryst je z dtivodu jejich poctu mezi pribéhy po-
zvolngjsi prechod. Prubéhu grafu 6-gramu distinktivnich ryst odpo-
vidd prubéh 3-gramt bdzi. Z toho muZeme usuzovat, Ze bize maji
v designu genetického kédu obdobnou roli jako distinktivn{ rysy pis-
men v designu pfirozeného jazyka.
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Obrazek 12: Mapovani distinktivnich ryst eského textu.

Interpretace vysledkl experimentu

Na zdkladé aplikace Zipfova zikona na n-gramy bdzi DNA, pis-
mena textu prirozeného jazyka a distinktivni rysy pismen textu pfiro-
zeného jazyka muzZeme usuzovat, Ze nukleotidové bize DNA plnf
v designu genetického kédu roli analogickou distinktivnim rysum pis-
men textu piirozeného jazyka. Triplety bazi jsou ddle analogické pis-
menum. Kombinace triplett jsou ndsledné analogii slov.
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Nasim cilem bylo ovéfeni analogie DNA a pfirozeného jazyka. Ja-
kobson formuloval analogii bizi DNA a pismen, tripletd a slov, gent
a vét. Nase analyzy tento design genetického kddu zpochybiiuji a uka-
zuji analogii bdz{f DNA s distinktivnimi rysy, triplett s pismeny a kom-
binaci tripleti se slovy. VSeobecné uzivand analogie bdzi jakozto
pismen genetického textu se tak jevi jako chybnd. Reprezentace gene-
tického zdpisu sledem pismen odpovidajicich bizim (A, C, G, T)
zfejmé zapfiCinila pevné ukotveni této analogie ve védecké praxi
a v laickém pojimdni genetického kédu. Nase vysledky vsak jasné uka-
zuji, Ze tato analogie je vzhledem k designu pfirozeného jazyka ne-
spravnd, a ze ,,bdze nejsou pismena®“.
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Konstruovani gramatik DNA

V této kapitole ukdzeme piistupy ke gramatickému popisu DNA
a proteosyntézy, které doposud nebyly pfilis reflektovdny a které lze
z hlediska typologie gramatik charakterizovat jako gramatiky postupu-
jici od obsahu k vyrazu. Vychodiskem a oporou nasi uvahy je price
Jana Kotenského Konstrukce gramatiky ze sémantické bdze (1984).
Ndvrh gramatiky pfedstaveny v tomto Kofenského textu se nabizi
k pouziti pfi popisu sémiotickych procesu v bufice ¢i Zivém tvaru. Pi
zaméné prirozeného jazyka za DNA a proteosyntézu naznacuje Kon-
strukce gramatiky ze sémantické bdze postupy, jakymi by mohlo byt
zachdzeno s jejich znakovym obsahem. Cini tak s vymezenim vztaha
obsahu k pragmatické dimenzi a ke komplexni vyrazové struktute
znaku. Vysvétlime, co znamend formulace konstruovdni gramatiky od
vyrazu a konstruovdni gramatiky od obsahu. Pfedstavime, jaké aspekty
s sebou nese konstruovdni gramatik od vyrazu a naopak od obsahu
a v ¢em jsou jeden i druhy pfistup problematické. Zaméiime se také na
to, jak lze obé hlediska kombinovat. Reagovat pfi tom budeme na né-
které gramatické modely DNA a proteosyntézy, které explicitné popi-
suji znakové procesy v zZivém tvaru.

Co je to gramatika

Gramatikami v nejsir§im mozném slova smyslu miZeme rozumét
systematizované popisy znakovych projevi. Znakovym projevem je
naptiklad slovo 1 komplexnéjsi jazykovy dtvar, véta/vypovéd nebo
text. Ddle mimika a gestika reflektovand v komunikaci. Znakovym pro-
jevem je uréity typ chovdni, odév, ices a kazdy pfedmét, jenz uzivime.
Znakovym projevem je umélecké dilo, rozvrzeni uréitych prvka v ar-
chitektufe, nds otisk prstu, ktery jsme nékde nevédomé zanechali. Trida
jevu, které muzeme charakterizovat jako znak, je zna¢né rozmanitd. Co
ve a jak se projevuje jako znak, naznacuji obsahy pfehledovych sémio-
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tickych publikaci ¢i sémiotické studie orientované na specifickd témata
(viz Noth 1990). Mazeme kazdopddné jasné stanovit, co za znakovy
projev povazovat lze, a co nikoliv.

Z hlediska pfistupu k popisu znakovych projeva muzeme odlisovat
a typologizovat gramatiky na dva typy. Gramatikou muze byt myslen
systematizovany popis znakovych projevi, u kterych jsou predpokld-
ddni dva a vice ulastnici. Stejné tak muzZe gramatika popisovat reakce
jedince vnimajictho vnéjsi svét (tzv. indexické znaky), kdy se sémidzy
bezprostfedné ucastni jen jeden subjekt. Za ruzné gramatiky jsou ddle
povazoviny modely pfedpokladti produkce a modely predpokladi re-
cepce jisté tiidy textd. Gramatiky mohou postihovat komunikaéni inte-
rakce nejruznéjsich podavatela a pfijemct sdéleni v typizovanych
situacich, mohou se vztahovat k jediné komunika¢ni udélosti a formu-
lovat pravidla, kterd jeji subjekty postupné utvdieji (Viz Kofensky
1984, 1987, 1988, 1992, 1994, 1996a, 1996b, 1997, 1999, 2000, 2003,
2006). Nejlastéji jsou ale gramatikami minény védecké popisy ndrod-
nich jazyka.

Gramaticky popis DNA je od svého puvodu spjat s jazykovou me-
taforou a s analogii k dobovym mluvnicim a fonologickym popistim nd-
rodnich jazykda. Gramatické instrumentirium bylo na DNA
a proteosyntézu prendseno z rovinovych lingvistickych popist ndrod-
nich jazyka vytvofenych na zacdtku druhé poloviny dvacdtého stoleti
(az pozdéji byly pfendSeny i generativni modely viz Collado-Vides
1992, 1993; Searls 2002). Sémiotické reflexe molekuldrné-genetického
popisu pfimo analogizovaly jazykové pliny a strukturu DNA a pro-
teind, jednotky urcitych plénd. To jsme v pfedchozi kapitole knihy
ukdzali, véetné revize jednotkového pojeti bazi. Explicitn{ & implicitn{
gramaticky popis DNA a proteosyntézy se od svého politku nerozvi-
jel nijak systematicky. Nedochdzelo k vymezovini popisu vyrazové
struktury na jedné strané a obsahové na druhé. Vyraz ani obsah DNA
a proteosyntézy nebyl definovdn. Molekuldrné-biologicky vyzkum
rozvijel poznini DNA ¢&i proteosyntézy a sémiotické aspekty obou
jevu se spontdnné podfizovaly analogii s nirodnim jazykem. Pouka-
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zuje na to Raibleho Setfeni (2001), které jsme zminili v pfedchozi kapi-
tole.

Formulovdn{ gramatik DNA a proteosyntézy je bez ohledu na hi-
storické aspekty oprdvnéné. Znakovd povaha téchto jevu zajistuje, Ze
muzeme hovofit o jejich gramatickém popisu. Texty nirodnich jazyku
a DNA maji dvé hlavni spole¢né vlastnosti, linearitu a arbitrdrnost.
A prdvé arbitrdrnost je jakymsi identifikaénim minimem znakové po-
vahy. V piipadé DNA a proteosyntézy se ji mini princip pfifazeni tri-
pletu k aminokyseliné, fetézu bdzi DNA k sledu aminokyselin
Vv proteinu.

»(...) fakt, Ze uz je kéd rozlustény a vi se, Ze je univerzdlni, nim ale-
sponl dovoluje formulovat problém pfesné, jen s nepatrnym zjednodu-
Senim: (a) Bud' strukturu kddu objastiuji chemické — nebo prfesnéji —
stereochemické duvody, tj. byl-li ,zvolen’ ur¢ity kodon pro zastoupent
aminokyseliny, pak proto, Ze mezi nimi existovala jistd stereochemickd
afinita; anebo (b) je struktura kédu chemicky libovolnd: kéd, jak ho
dnes zndme, je vysledkem fady nahodilych voleb, jez ho postupné ob-
ohacovaly. Prvni z téchto hypotéz se zdd daleko svudnéjsi. Za prvé
proto, ze by vysvétlovala univerzalitu kédu. Ddle, protoze ndm dovo-
luje pfedstavit si primitivni piekladovy mechanismus, v némz by se-
kvencni fazeni aminokyselin do polypeptidu bylo zpusobené pfimou
interakci mezi aminokyselinami a samotnou replikativni strukturou.
Koneéné a predevsim proto, Ze by tato hypotéza, pokud by byla prav-
divd, byla v zdsadé ovéfitelnd. V tomto sméru bylo uz vyvinuto hodné
snahy, zatim bezvysledné (...) biostéra se samou univerzalitou svych
struktur, kédem pocinaje, zdd byt vysledkem uddlosti jedinec¢né.” (ci-
tace, s vynechinim odkazt, Monod 2008, s. 136-137, pieklad
A. Markos)

Zastavme se nyni u vyrazu a obsahu, které maji arbitrdrn{ vztah.
V ptirozenych jazycich rozezndvime zvuky o jisté délce, vysce ¢i cha-
rakteru Sumu, s danym vztahem vysek tong, s prubéhem vysky zidklad-
niho ténu atd. Tyto zvuky (fyzikdlni podminky uzité v systému
distinkei) jsou konstrukénim prostfedkem pro hldsky urcitého jazyka.
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Cist fyzikilniho svéta je tak vzata a implementovdna v sémidze jako
vyraz, ktery je spojovan s obsahy. Ani obsahovi rovina nepracuje s ce-
lym fyzikdlnim svétem — do funkce s vyrazy vstupuji jen jisté kvality
fyzikdlniho svéta, které mizeme vnimat. To, Ze je vztah vyrazu a ob-
sahu arbitrdrni je ddno ekonomii kédu. Pokud by vyznam vyzadoval
konkrétni vyraz, a naopak, nebyla by sémiéza ve fyzikdlnim svété sta-
bilni. To jsme ukdzali v prvni kapitole na pfikladu z Barnibalbi. O vy-
razu a obsahu hovofime jako o dvou saddch, které jsou k sobé vztazeny
ve znakové funkei. Ve vyse uvedené citaci z Monoda je formulovina ar-
bitrdrnost vztahu DNA a proteint. Procesy, které jsou zaloZeny na
dvou arbitrdrné spojenych saddch, jsou popisoviny gramatikami. Tato
argumentace je nutnd, aby bylo objasnéno uzivdni spojeni gramatika

DNA.

Jakobsonovy analogie jazyka a DNA

Vratme se k Jakobsonové analogii DNA a pfirozeného jazyka, kte-
rou jsme popsali v pfedchozi kapitole. Jakobsonuv rovinovy popis
DNA a proteint analogizuje bize a pismena (respektive fonologicky
systém), triplety a slova (lexikdlni systém), geny a véty (syntakticky sy-
stém). Jakobson registruje pozadavek arbitrirntho vztahu vyrazu a ob-
sahu a predestird velmi jednoduchy koncept gramatiky DNA. Z jeho
vykladu Ize rekonstruovat, Ze vyrazem je DNA a obsahem proteiny.

Systém bdzi je analogicky s fonologickym systémem, to je vychozi
moment Jakobsonova gramatického modelu. Kombinatorika v DNA
protilehlych purinti a pyrimidint, pfi niZ adenin vzdy stoji proti thy-
minu a nikoliv proti adeninu a guaninu — podobné to plati pro ostatni
bize — analogizuje v Jakobsonové chdpdni distinktivn{ rysy. Tuto roli
v pfirozenych jazycich zastupuji akustické vlastnosti hldsek.

Proti Jakobsonové analogii, ve které kombinatorika bdzi odpovidd
distinktivnim rystim, a kterou jsme v pfedchozi kapitole podrobili
kvantitativnimu zkoumdni, muzeme nalézt i1 dalsi, zcela odlisné argu-
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menty. Prvnim z nich muZe byt, Ze kombinatorni vlastnosti v DNA
protilehlych bdzi jsou pouze konstrukénim principem DNA a nemaji
jinou nez fyzikdlni opodstatnénost. Dvousroubovice DNA je diky
vazbé protilehlych bizi odolnd proti vlivim vnéjstho prostfedi a bez-
pecnéji prendsi genetickou informaci. Oproti nf je jednovldknovd RNA
vuci vlivim prostfedi mnohem ndchylnéjsi. Vztah protilehlych bazi md
funkci pfidrzovat obé vlikna DNA v dvousroubovici, neni to tedy
funkce znakovd. Identifikaci znaku a jeho slozek zajistuje komutalni
test, ktery jsme predstavili v prvni kapitole. Na zikladé jeho vyuzit
zjistujeme, Ze o pfifazeni aminokyseliny do proteinu a funkei proteinu
rozhoduje kombinace bdzi v sekvenci DNA. K sobé vztazené pyrimi-
diny a puriny nemaji zddny vztah k vyslednému proteinu, nebot pro-
teosyntézy se ucastni fyzicky i sémioticky pouze jedno rameno DNA.
Vztah pyrimidind a purint proto nemuZeme v gramatickém modelu
DNA a proteosyntézy zohlednit. Do tabulky genetického kédu (viz in-
strumentdrium v predchozi kapitole), kterd ukazuje triplety kédujici
aminokyseliny, je vztah pyrimidint a purinu nedosaditelny — nemad roli
v kédu.

Dalsim bodem Jakobsonovy analogie je pfimér slov a tripleta.
V DNA se vyskytuje 64 tripletu, které jsou realizovdny jako trojkombi-
nace Ctyt bazi. Triplet odpovidd jedné z dvaceti aminokyselin. Vice tri-
plett tak kéduje jednu aminokyselinu, Jakobson tak do své analogie
pfiddvd koncept synonymie jakozto dusledek nekorespondence poctu
tripletd a aminokyselin. Tfem z triplett Jakobson deleguje funkci deli-
mitaéni/intonaéni, odpovidajici ov§em funkei hldsky. Témito delimitac-
nimi prostfedky jsou oddéleny syntaktické jednotky - véty
odpovidajici genum.

Pfes Jakobsonovo problematické vrSeni analogii 1ze v relativni celis-
tvosti rekonstruovat jeho gramatiku DNA a proteosyntézy. Cini tak
napf. Katz (2008). V ndsledujici ¢dsti textu rekonstrukei této gramatiky
predstavime. Je zfejmé, Ze je takovd gramatika v rozporu s nékterymi
sémiotickymi principy, které jsme formulovali v pfedchozi &isti textu.
Tato gramatika je tedy pfedem odmitnuta, odpovidd ale intuitivnimu
a v nejruznéjsich sémiotickych ptistupech k DNA nejcastéji se objevu-
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jicimu pojeti. Jeji struéné predstaveni muzeme vyuzit k pfedstaveni
rozdilu pifistupu k tvorbé gramatiky od vyrazové a od obsahové roviny.

Vyrazovou strukturou je v Jakobsonové gramatice jedno z ramen
DNA. Obsahem je fetézec aminokyselin tvofici protein. V této grama-
tice plati jednoznacné pfifazeni fetézce bazi fetézci aminokyselin. Vy-
raz i obsah zde maji odpovidajici si hierarchi¢nost, kterd je motivovdna
analogii jednotek ndrodniho jazyka — hldskami, slovem a vétou. Vyra-
zova rovina DNA a proteosyntézy je strukturovdna na bize, triplety
a geny. V obsahové roviné odpovidd bizi funkce odlisovat aminokyse-
liny (analogicky hldsky rozlisuji slova). Tripletim odpovidaji jednotli-
vé aminokyseliny (analogicky ke slovu). Kompletnimu fetézci
aminokyselin proteinu odpovidd funkce proteinu (analogicky k véte).
Z minimdlntho mnozZstvi hldsek a bdzi se sklddd vétsi mnozZstvi slov
a tripletd, které jsou dostupnym slovnikem vyjadfovdni se za pomoci
jednoho z kéda. Geny a véty maji komunikaln{ autonomii, jsou to celi-
stvé sémiotické reakce ¢i exekuce kédu v prostiedi.

Pro ptehlednost pfedchozi zopakujeme. Bdze md na obsahové ro-
viné distinktivni funkci, jeji zdiména méni aminokyselinu. Pfi trans-
kripci je zdména bdze pii¢inou dosazeni jiné aminokyseliny do
proteinového fetézce. Zdména cytosinu (C) za guanin (G) v tripletu
GCU vede pfi translaci k umisténi aminokyseliny glycin misto amino-
kyseliny alanin do proteinového fetézce. Podobné jako hlisky e,
0 a a odli$uji slova rek, rok a rak odlisuji bize G, C a U (uracil) amino-
kyseliny alanin (GCU), glycin (GGU) a valin (GUU).

Triplety odpovidaji pfimo konkrétni aminokyseliné. Vyraz tripletu
md za obsah jednu z aminokyselin, kterd je dosazena do proteinového
fetézce pii translaci. Aminokyseliny maji pfimy vliv na podobu prosto-
rového uspotdddni vlikna proteinu. Aminokyselina je tedy prostfedek
obsahu, ktery muze byt popsin svym potencidlem ménit prostorové
uspofdddni proteinu.

Gen md ve formé fetézce bdzi, respektive triplett, obsah v podobé
proteinu. Na zdkladé svého prostorového uspofddini protein intera-
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guje s dalsimi fyzickymi ucastniky procesti v organismu. Obsahem
genu je tedy funkce proteinu v organismu.

V tuto chvili jsme pifedstavili zdkladni gramaticky model, ktery nim
ddle muze slouzit jako ilustrace gramatického popisu DNA a proteo-
syntézy. Explicitné jsme uvedli, co v ném muzeme povazovat za obsa-
hovou a naopak za vyrazovou rovinu. V ndsledujicim vykladu se
zaméfime na to, jakym zpusobem je obecné mozné tvofit gramatiku
a jak se postup tvorby gramatiky vztahuje k DNA a proteosyntéze. Kli-
¢ovym problémem, kterym se budeme zabyvat, jsou rozdily v postupu
tvorby gramatiky od vyrazu, a naopak od obsahu.

Tvorba gramatiky

Oznaleni gramatika tvofend od obsahu a gramatika tvofend od vy-
razu vyjadfuje, kterd ze sad je pfi tvorbé gramatiky preferovdna jako
vychozi. Jeji strukturace je vychozi pro hleddni funkei mezi obéma sa-
dami. Postup tvorby gramatiky pak pfedpoklddd, Ze je struktura druhé
sady analogickd struktufe sady vychozi, anebo Ze je na zdkladé vyuziti
struktury vychozi sady struktura druhé sady identifikovatelnd.

Volba vychozi sady souvisi s jeji dostupnosti. V ndrodnich jazycich
je z tohoto hlediska pro tvorbu gramatiky vyhodnéjsi vyrazovd sada.
K vyrazové sadé totiz mdme zddnlivé piimy pfistup. Vyrazové veli¢iny
pocinaje hldskami a konce texty jsou zkusenostni danosti, v jistém slova
smyslu jsou samovolné identifikovdny pfi uceni se jazyku apod. Na-
opak obsahovd rovina md hypoteticky charakter. K jejimu popisu se do-
birdme za pomoci apardtu, ktery muze byt libovolné konstruovén.
Testovani identity veli¢in obsahové sady navic neni tak snadné jako je
tomu u vyrazu. Pfi testech se budou mluvdi Castéji jednotné vyjadfovat
k odlisnosti hldsek p, ¢, k, nez k odli§nosti obsahti napt. takovych slov
jako svizny, prudky, &ly, hbiry, rychly. Ruznd pojeti obsahu budou na-
bizet ruzné zpusoby odliSeni téchto slov. Nejistota o podobé struktu-
race obsahové sady posiluje tendenci vyjadfovat rozdily mezi
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predchozimi slovy na zdkladé strukturace jejich vyrazové sady. Vyse
zminéné hlisky p, t, a k jsou neznélé explozivy, rozdil mezi nimi urcuje
jejich misto tvofeni. Tim je jednoznaéné vyjddfitelnd jejich identita.
I mluvéi bez teoretickych znalosti fonetiky identifikuje jejich odlisnost.
U zminénych synonym bychom mohli tvrdit, Ze vSechna maji vyznam
dynamického pohybu a hbity navic pfiznak aktudlnosti a uzavfenosti
popisovaného dé&je vyjddfeného verbdlnim substantivem, sviZny by pii
zdméné mélo vyznam neaktudlni, trvalé dynamické potenciality sub-
jektu pohybu, ¢ly by k vyznamu pohybu pfidivalo emociondln{
nddech a prudky Casové blizké dosazeni zdvérové situace vyjadfované
slovesem. Popis sémantickych pfiznaka piikladovych slov je analo-
gicky k vyjddfeni odliSnosti p, 1, k na zdkladé jejich mista tvofeni. Je
zfejmé, ze popis sémantickych diferenci pfikladovych slov md oproti
popisu mist tvofeni zna¢né spekulativni charakter a muzeme si pfedsta-
vit libovolné dal§i zptisoby vyjddfenti jejich odlisnosti. To je pro grama-
ticky popis jednoznacné problematické.

Nékteré gramatické pfistupy programové odmitaji prici na grama-
tickém popisu s tou sadou, jejiz strukturace je hypotetickd, tedy se sa-
dou obsahu, a to proto, Ze neexistuje pfimd evidence o povaze jejich
prvka. Generativni gramatika md napt. od svého zaloZzeni modelacn{
postupy zaloZeny na modelu jedné sady (jeji vyvoj vsak vykdzal pfesun
k druhé sadg, viz Lakoff 1971; Fillmore 1968). Dovolime si jistou hy-
perbolu, kterd zvyrazni divody zaujeti negativniho postoje k prici na
gramatickém popisu od obsahové roviny.

V reprezentativni syntaxi CeStiny (Grepl — Karlik 1998) upozoriiuji
autofi na slovesa s vice predikdtory. Predikdtorem se mysli ze sémantic-
kého i formdlniho hlediska rozdilnd varianta uZiti slovesa. Piikladem
takového slovesa je sloveso vést. V ndsledujicich ptikladech ukdZzeme
nékteré jeho predikdtory:

»Benjamin vede Benedikta do $achového krouzku.“
»Benedikt vede v Sachdch nad Benjaminem.
»Benedikt vede Benjamintv Sachovy krouzek.”
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V prvni ptikladové vété md predikdtor vést vyznam, ktery mazeme
deskribovat takto: subjekt A je se subjektem B v pohybu smérem k je-
jich destinaci a A urluje trasu pro B. Predikdtor vede si zde vynucuje
valenéni pozici pro vétné ¢lenské role subjektu a objektu, které obsa-
zuji pravé Benedikt a Benjamin. V druhé piikladové vété je nutnym ob-
sazenim valenéni pozice jen Benedikt, predikitor vice pozic k obsazeni
nevynucuje, ackoliv v ptikladové vété obsazeny jsou. Predikdtor druhé
ptikladové véty lze popsat takto: subjekt A je v interakei se subjektem
B a z hlediska evaluace jedndni je bliZe k dosazeni cile. Tteti piikladovd
véta md sémanticky popis podobny ptikladové vété prvni, urlenf trasy
se zde vSak proménuje v uréovini vyvoje jedndni skupiny. Sloveso vést
md tedy v abstrakci vyznam orientovaného pohybu ¢ jedndn{ subjektu
a participantu jeho orientovaného pohybu ¢i jednini. Proto sloveso vést
hodnotime jako jednu lexikdln{ jednotku. VSechny jeji predikdtory pa-
rticipuji na spoleéném sémantickém jidfe a predstavuji jeho konkreti-
zacl.

Navdzeme na pfedchozi odstavce a zkonstruujeme sémantické po-
pisy tak, aby vznikla pochybnost o uréeni vyrazt konkrétnich znaka.
Lexémy lak, vak a tak maji zddnlivé zcela jiny obsah. Slovo lak vyjad-
fuje prostfedek k nandSeni na objekty pro jejich ochranu a designovy
benefit. Vyznam slova vak lze vystihnout jako pfedmét k uchovdvin{
i prendsent jinych predméta. Cdstice tak je navazovaci prostiedek, sy-
nonymni s tedy, ktery vyjadfuje ndslednost informaéniho obsahu vypo-
védi za predchdzejici. Pro lak, vak a tak muzZeme podobné jako
u lexému vést zkonstruovat abstraktn{ a vSechny tfi lexémy zahrnujici
sémanticky popis. Lak, vak a tak vyjadiuji prostfedek udrzenf jistych
objektt v kompaktni struktufe. Vak je prostfedek pro uzavfeni k tomu
vhodnych pfedmétt ve svém nitru. Lak je prostiedek, ktery pokryvd
povrch pfedmétu, tyto pfedméty jsou lakem obemknuty, ¢imz se vy-
tvafi kryci a ochranny efekt. Vyznamovy popis éastice tak uvedeme na-
sledujicim ptikladem:

»Neméli jsme zddné rozkazy, veleni na nasi misi zcela zapomnélo
a védéli jsme, Ze se dnes poddvd chutny obéd. Tak jsme se rozhodli vrd-
tit se na zakladnu.“
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Cistice tak v tomto piikladé zahrnuje vSechny obsahy predchoziho
sdéleni. Pfedstavuje formadlni prostfedek ohraniceni vSech obsahu pfed-
chozich vypovédi a plni tak roli anaforického substitutu. 7zk mi tedy
stejné sémantické jddro jako lak a vak, je to prostiedek udrzeni jistych
objektu v kompaktni struktufe.

Po téchto sémantickych popisech ndsleduji otdzky ke gramatickému
popisu. Tyto otdzky se vztahuji k tomu, jak identifikovat jazykové jed-
notky, pokud nemdme jistotu o sémantickych rozdilech jednotlivych
slov.

Pokud by slova lak, vak a tak byla sémanticky totoznd, jak ukdzala
naSe abstraktni deskripce jejich vyznamu, pak bychom pfi komutaénim
testu nemohli zjistit odlisnost fonému /, v a #. A jsou-li slova vak, lak
a tak samostatné lexémy, pro¢ jimi nejsou také predikdtory slovesa
vest?

Nase argumentace je v jistém smyslu extrémni. Ndzorné vsak uka-
zuje nejistotu, kterd vede k odmitnuti modelovini gramatického sy-
stému na zdkladé obsahové roviny popisované ruznymi prostiedky.
Timto je podtrzeno intuitivni tthnuti gramatikt k pfistupu ke grama-
tice od vyrazu, ktery pfedstavuje bezpecnou vychozi pozici.

Nyni se pokusime na konkrétnim gramatickém piikladu pfedvést,
v ¢em spoCivd problemati¢nost pfistupu ke gramatickému popisu z vy-
razové roviny. Volime si pro to gramatickou kategorii pddu, kterd je na-
vic prominentnim pfikladem z dé&in gramatickych popist, co se
rozmanitosti pfistupu k ni tyce. Jeji konceptudlni i déjinny vyvoj je
strukturovan prdvé opozici pfistupu od vyrazu nebo od obsahu.

Vezmeme-li tfidu ¢eskych substantiv, zjistujeme, Ze se u nich pravi-
delné proménuje zakonleni. Pozorujeme-li souvislost zakoncen{ sub-
stantiv s jejich obsahem, zjistime, Ze odpovidd zpusobu jejich zapojeni
ve vété. Systém zakonleni substantiv je tvofeny z hldsek ¢ morfémi
a vyvstdvd jako padovd struktura Cestiny. V tomto pfipadé je vyraz vy-
chozim modela¢nim vychodiskem pddového systému. Nemusime do-
konce specifikovat obsahy jednotlivych padu, lze je nahrazovat
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formdlnim zapojenim substantiv do véty pojaté jako vyrazovy kom-
plex. Takovy popis padu na zidkladé funkce substantiva ve vété a za po-
moci zakonleni substantiv nalezneme naptiklad v Piirucni mluvnici
cestiny (Karlik — Nekula — Rusinovd 2012, s. 235).

Zkoumdme-li vyrazové promény substantiv v ruznych pddovych
vyskytech, ukazuje se, Ze se u nich neproméiuje pouze zakonceni. Sub-
stantivum pes md i tvar psem, ve kterém je pddové zakonéeni vyjidieno
hliskami e a m, nebo muzeme obé hldsky zahrnout v morfému -em.
Spole¢né s tim se ale tvar substantiva méni tak, Ze je eliminovino e
v kofeni. Tato zména je faktorem, ktery se podili na vyjddfeni pidové
funkce substantiva. K tomu se pfidruzuji predlozky, které opét mohou
padovou funkei spoluvyjadfovat. Napf. jezdit antem md podobny vy-
znam jako jezdit s autem a jiny nez jezdit pod autem. Pddovy tvar ale
ve vSech tfech piikladech odpovidd jedné pddové tfidé — instrumentdlu.
Popisovat pddovy systém na zdkladé vztahu pddové funkce a zakonéen{
substantiva se proto zalind jevit jako problematické. Z tohoto diuvodu
mnohé gramatické popisy pddu CeStiny tyto vyrazové promény sub-
stantiv do padového systému Cestiny zapoditdvaji (Karlik — Nekula -
Pleskalovd 2002). Ndsledujici ptikladové véty navic ukazuji, Ze se pad
méni nejen na zdkladé zakonéenf substantiva, zmén kofene a uziti pfed-
lozky, ale déje se tak v souvislosti s celkovou vystavbou struktury véty
(ptiklady jsou pfevzaty z price Bélicové 1982, s. 37).

»Hornici obsadili doly.“
»Hornici obsadili celé kupé.”

Prvn{ ptikladovd véta vyjadfuje podfizeni jisté lokace jedndni urci-
tych subjektt. Druhd ptikladovd véta vyjadfuje naopak lokilni vyplné-
nost prostoru uréitymi subjekty. Tento popis obsahu obou
ptikladovych vét ilustruje zménu pidové funkce. Na obsahové roviné
nalézame distinkci, ktera neni dina zakonéenim, zménou kofene ani
ptredlozkou. Tato distinkce vyplyvd ze vztahu substantiva k jinému sub-
stantivu. Pokud bychom se spoléhali na strukturaci pidového systému
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pouze vzhledem k proméndm vyrazovych prostfedka substantiva, ne-
mohli bychom tuto distinkci identifikovat. Zavér je tady takovy, zZe gra-
matiky konstruované od vyrazu k obsahu maji tendenci nachdzet jen
takové obsahy, které jsou v pfimém vztahu s néjakym vyrazem. To je
maji tendenci zanedbdvat funkce obsahu s komplexni vyrazovou struk-
turou vypovédi a deleguji ji na bezprostfedné nalézany vyraz.

Tvorba gramatiky DNA od vyrazu a od obsahu

Nyni se vratme zpét ke gramatice DNA a proteosyntézy. V této
gramatice je vychozi vyraz — fetézec DNA, strukturovany na bdze, tri-
plety a geny. Tato strukturace urcuje podobu obsahové sady. Bdze md
rozliSovaci funkci pismene, triplet md funkci k aminokyseliné a gen md
funkei k proteinu. Obsahovou rovinu bychom pak v gramatice mohli
popsat napf. takto: bdze md rozliSovaci funkci v tripletu a obsah ji ne-
ptislusi; obsahem tripletu je aminokyselina se schopnosti zapojovat se
do fetézce s dalsimi aminokyselinami; obsahem proteinu je jeho tvar.
Takové pojeti gramatik DNA a proteosyntézy je zcela béZné v oblasti
biosémiotiky ¢i molekuldrni biologie, explicitné to vyjadfuji napt. Cric-
kovy texty odkazované vys (1962, 1964, 1966, 1967, 1968). Toto pojeti
gramatiky déile vede k pojeti obsahové roviny jako fetézce.

Pojeti obsahu jakoZto fetézce ve svych pracich rozsifuje Trifonov
(1988, 1989, 1999). Jakikoliv interakce Fetézce s fetézcem je pro Trifo-
nova samostatnym znakovym projevem. Vztahy DNA a RNA, RNA
a RNA, v¢etné viech jejich variant (mRNA, snRNA, hnRNA), RNA
a proteinového fetézce jsou znakovymi projevy. Jak vyrazovd, tak i ob-
sahovd sada proto pro Trifonova pfedstavuji fetézec.

Podobné jako Trifonov nachdzi Barbieri pfi modelovini obsahové
sady mnoho kédu pfitomnych v burice, a to pfi procesech transkripce,
translace, ale 1 u signdlnich faktoru butiky atd. (2005, 2006, 2008). Trifo-
novovo a Barbieriho pojeti zohlednuje pfitomnost vyrazu a obsahu i ar-
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bitrdrnost jejich vztahu. Obsah i vyraz ale pojimaji jako fetézec a mo-
deluji znakové jevy od vyrazové roviny, jednoho vybraného fetézce,
ktery svou strukturu pfendsi na druhy fetézec, ktery je s nim v interakei.

Misto pojeti obsahu, kterym byl vyse fetézec, se nabizi jiné pojeti,
ve kterém je obsahem chidpdna funkce daného fetézce. Konformace
aminokyselinového fetézce (neboli protein) md svou funkci v orga-
nismu — transportni, stavebni, signaliza¢ni apod. Napt. protein transfe-
rin md vyznam prepravy Zeleza v metabolismu. Obsah neni popsin
jako fetézec proteinu pfipadné jeho konformace uzpusobend k navazo-
vani atomu Zeleza, obsahem je ale funkce transportu. Obsahovd rovina
tak nabyvd zcela jiné podoby. Funkci proteinu muZeme déle nahliZet
v $ir§im kontextu, to znamend, jakou funkci md tento protein pro cely
organismus. Vyznam transferinu pro cely organismus lze popsat jako
reakei tohoto organismu na toxicitu prostfedi, kterd je zptisobena zvy-
Senym vyskytem atomu Zeleza. Variabilita popisu obsahové sady sé-
midzy zivého tvaru je tedy znacné rozsdhla.

Vratme se k pojeti gramatiky, ve které bdzi pfislusi funkce rozlisovat
triplety, proti tripletu stoji aminokyselina a proti genu protein. Pokud
budeme obsahem rozumét funkci proteinu, pak je jeho vyrazem cely
fetézec genu. Nemuzeme se ddle ptdt na to, které ¢dsti tohoto Fetézce
se pfimo ulastni zajistovdni funkce. Gramaticky popis ndm tedy ne-
ddvd moznost vyjadrit, jak napf. uréité triplety ovliviiuji funkei pro-
teinu. To je analogické k pddovym gramatikdm, ve kterych vyjadiuje
pad pouze koncovka substantiva a zddné dalsi vyrazové zmény se vy-
jadfovdni pddu neucastni — zapomind se na roli promény kofene, pred-
lozky a vétného kontextu. Analogie spoéivd v tom, Ze u obou pfipadu
vidime strukturaci vyrazové roviny, a tu bez dal$ich otdzek pfimo pfifa-
zujeme obsahové roviné, bez toho aniz bychom se ptali, zda tento ob-
sah nemd vztah ke komplexnéjsi vyrazové struktufe.
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Konstrukce gramatiky ze sémantické baze

V predchozim textu jsme na zidkladé pfikladovych vét a jejich sé-
mantickych popisti ukdzali, jak je problematické uchopovini obsaho-
vého roviny, které se misty jevilo jako libovolné. Stavy svéta je vzdy
nutné popisovat pomoci konceptd, v jiném piipadé by takovy popis
musel byt nahrazen nekonecnou mnozinou fyzikilnich vlastnosti, re-
spektive tou mnozinou vlastnosti, které vnimd subjekt sémidzy a tim,
jak na ni reaguje. Proto nemuze byt obsahovd sada pojimdna jako feté-
zec, ale vzdy musi vychdzet z funkce, kterou md pro subjekt. Pres slozi-
tou povahu obsahu se ale ukize, Ze pfistup k tvorbé gramatiky od
obsahu k vyrazu je mozny.

Piistup k tvorbé gramatiky smérem od obsahu k vyrazu preferuje
Kofensky: ,V dvahdch o ontologickém charakteru sémantického vy-
chodiska je tfeba postupovat v zdsadé takto: aktivni uzivatel jazyka ma
urlité vyjadfovaci potieby; a pravé ,sémanticky jazyk“ formulujici
konstrukéni vychodisko daného typu lingvistickych modelt pfedsta-
vuje zdkladni pfedpoklad k uskuteénéni vyjadfovacich potfeb mluv-
¢tho v podobé zdkladnich relacnich modelu stava svéta, o némz mluvéi
vypovidd. Jde tedy o soubor potencidlnich relacnich objektt intenzio-
ndln{ povahy, které jsou mluvéimu k dispozici, jestlize vstupuje do ko-
munikaénich vztaht v rdmci daného jazykového spoleCenstvi. Bez
existence tohoto dynamického, ale normovaného souboru rela¢nich
modelu stavu svéta, tj. bez ustdlenych pravidel jazykového zobrazovani
skute¢nosti, je komunikace stejné nemoznd jako bez dynamickych, ale
normovanych zdsad uziti vyrazovych prostfedkt jazyka. Nelze pfed-
poklddat, ze pfi slozitych znakovych vztazich soucasnych pfirozenych
jazyku lze chdpat jazykové vyznamy, které nejsou bezprostiedné vi-
zdny na vyrazové objekty, pouze jako aktudlné referenéni, denotativni
vyznamy bez nezbytného zprostfedkovdni vyznamy intenziondlnimi.
A pravé tyto potencidlni vyznamy intenziondlni povahy jsou v podobé
sémantického vychodiska modelovdny a stdvaji se konstrukéni zdklad-
nou modelt daného typu. Povazujeme tedy za nezbytné pfisuzovat sé-
mantické bdzi a pojmtim ji funkéné ekvivalentnim nejen gnozeologicky,
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ale 1 ontologicky statut.“ (citujeme bez poznimek, Kofensky 1984,
5. 13-14)

Pfedchozi odstavec pfedstavuje podstatnou ndmitku proti neroz-
hodnutelnosti o strukturaci obsahové roviny. Ta méla byt zdsadnim fak-
torem, ktery zpusobi odmitnuti modelovdni sémiézy od obsahové
roviny, 1 kdyz jsou zndmy nevyhody opaéného sméru. Kofenského pii-
stup se pokousi odmitnout nimitku, Ze gramatika nemd byt tvofena od
obsahu kvili jeho hypoteti¢nosti oproti bezprostiedni povaze vyraza.

Konstrukce gramatiky ze sémantické baze (Kofensky 1984) piedpo-
klddd, Ze vyznam md relaéni povahu — nejde o objekt jako takovy, ale
o relaci mezi kvalitami svéta, kterymi je tento objekt definovdn (napt.
barva, tvar, vdha apod.). Napt. slova rozdélit, rozpulit, rozseknout jsou
zaloZena na stejné relaci, kterou muzeme popsat jako mit tvar a mit
dva tvary. Soubor takovych relaci pak vytvdti systém. Tento systém
ndm napomdhd strukturovat obsahovou sadu (vytvdfi vyznamy). Jako
moznd se nam tak zacne jevit 1 konstrukce gramatiky DNA a proteo-
syntézy od obsahové sady.

Kofensky (1984) v Konstrukci gramatiky ze sémantické bdze pra-
cuje s obsahovou rovinou vztazenou k vyrazové a pragmatické roviné.
Nisledujici ptikladové véty jsou prevzaty z Konstrukce gramatiky ze
sémantické bdze, pouze jsme je doplnili o kontext.

sPodivejte se, ten hrad se zfitil.
»Podivejte se tdimhle, vidite zficeny hrad?“
,Hele, zficenina.“

Kofensky ukazuje, jak pfedchozi ti pfiklady vyjadfuji stejny vy-
znam: rozbovend historickd fortifikacni a reprezentativni stavba. Tento
vyznam je vyjadfen slovotvorné, nepredikacné a predikacné. To zna-
mend, Ze vyrazové jsou vyznamy vyjidieny a/ slovotvornym utvofe-
nim lexému, nebo b/ syntaktickym spojenim dvou lexému, nebo ¢/
vétné. V prvnim ptipadé se jednd o relaci tvaru zviceny a slovotvorného
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prosttedku -ina, ktery vyjadiuje vysledek déje: zavarenina, zkamene-
lina, splynulina. Ve druhém ptipadé je vyjddieni vyznamu zaloZeno na
syntaktickém spojenim dvou lexému. Lexém hrad je adjektivem z#i-
ceny sémanticky specifikovdn opét do podoby vysledku déje. Ve tfetim
ptipadé je vyuzita vétnd realizace, kterd znovu vyjadfuje vysledek déje
v podobé historické fortifikaéni a reprezentativni stavby ve stavu roz-
bofeni. Jeden vyznam z obsahové roviny je tedy vyjadfovdn riznymi
vyrazy. Vyraz sim o sobé neni v tomto gramatickém piistupu v Zddném
vztahu s dal$imi moZnostmi vyrazové realizace téhoz obsahu. Pokud
bychom ke slovu z¥icenina ptistupovali z vyrazové roviny, nemohli by-
chom zjistit, Ze je v jinych pfipadech vyjadfovin mimo slovo — syntag-
matem nebo vétou. Mdme-li tyto moZnosti vyjiddfeni vyznamu,
muzeme dile sledovat jeho vztahy k pragmatické a vyrazové roviné.

»Podivejte se, ten hrad se nejpozdéji zitra uréité z¥iti.”
»Kdybyste se podivali tdimhle, uvidéli byste zticeny hrad?“
»1a ruina musi spadnout.”

Prvni z piikladt vyjadfuje oproti jeho pfedchdzejici podobé zménu
gramatické kategorie ¢asu. Druhy ptiklad je rozsifen o kondiciondl,
ktery nese aspekt podminénosti realizace dée predikitu vypovédi.
Treti pfiklad pfesouvd realizaci vyznamu ze slovotvornych prostredku,
pouifvé vyraz pro zchdtralou stavbu a proces zficeni lexikdlné vyjad-
fuje jako spadnuti. Semantlcky je tak puvodni obsah plné realizovédn.
Prvm dva piiklady méni pouze ztvdrnéni vypovédi ve smyslu vztaht je-
jich mluvéich, a to ¢asovych a modalitnich. Treti pfiklad méni lexikdln{
zdklad zficeniny, zachovdvd ale vyjddfeny obsah (doplnéna je modalitu
tvaru muset) Vsechny tyto zmény vyjddfeni ziiceniny neméni jeji V}?—
znam, ale jeji pragmatlcke zasazeni do komunikace. Vyjddfeni vy-
znamu 1 pragmatiky zaji$tuje vyrazovd rovina svymi morfologickymi
tvary, syntaxi, a dal§imi zpusoby realizace textu.

Z hlediska ptistupu k tvorbé gramatiky DNA a proteosyntézy od
obsahu k vyrazu se podobné jako v jazykovém pfipadé nabizi vychdzet
od mnoziny jednoduchych stavti svéta. Ty muzeme popisovat jako sou-
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bor zikladnich funkei organismu & zpusobu jeho chovini. Takovou
funkci maze byt pohyb organismu, transport latek, pfenos signilu, vy-
stavba organismu, reakce na vnéjsi stimul atd.

Organismus vybird pouze nékteré vlastnosti svéta, na které funkéné
reaguje. Tyto vlastnosti rozlisuje na zdkladé souboru zdkladnich funkeci.
Napf. transfer olova a transfer kadmia jsou zaloZeny na stejné funkei,
kterou je detoxikace. Podobné jako jsou slova rozdélit, rozpiilit, rozse-
knout zalozena na zdkladni funkci mit dva tvary. Soubor takovych zi-
kladnich funkef nenf nutné vypisovat cely, ani Kofensky (1984) se o to
v Konstrukei gramatiky ze sémantické baze nepokousi. Vzhledem k ru-
znym konfrontujicim se pifistupum ke strukturaci sémantické roviny
muze byt totiZ soubort zdkladnich funkei stanoveno nespocetné mnoz-
stvi. Mdme-li stanoveny funkce, které v organismu registrujeme, mu-
Zeme je povazovat za obsah. K uzavfeni znakové funkce ndm uz chybi{
jen nalezeni vyrazové roviny. Za vyraz muzeme povazovat vSechny
procesy, které zajistuji napliiovani funkce.

Pokud se vritime k pavodni pfedstavé gramatiky DNA, kde jsou
vyrazem bdze, triplety a geny, musime takto definovany vyraz rozsifit.
V puvodnim pohledu byl vyrazem fetézec DNA. Diky jeho vyuziti je
napliovina uréitd funkee.

Tento fetézec ale pfed svym vyuzitim prochdzi fadou zmén, jako je
metylace nebo sestiih (tyto zmény se navic mohou v ruznych ¢dstech
buriky lisit). Samotné vyuziti fetézce je ovlivnéno tzv. transkripénimi
faktory, které urcuji, zda bude fetézec vyuzit k tvorbé proteinu s urci-
tou funkci, nebo ne. Funkce proteinu muze byt dile ovlivnéna chapero-
novymi proteiny, které pfi konformaci proteinu ovliviiuji jeho vysledny
tvar. Diky tomuto vlivu na funkci proteinu budeme i tyto procesy po-
vazovat za souldst vyrazu. Vyrazem je ve vysledku kone¢ny tvar pro-
teinu vCetné vSech procest, které se podilely na zajisténi jeho funkce.
Timto zpusobem jsme na DNA a proteosyntézu aplikovali pfistup ke
gramatice od obsahu k vyrazu. Puvodni pfedstava genetického kddu
v tom, co je jeho vyrazem a obsahem, se tak podstatné proménila. Za
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obsah muZeme ddl povazovat funkci proteinu a za vyraz prostfedky,
které ji zajistuji. Oprostujeme se tak od pojeti znakového procesu
v burice pouze v souvislosti se zdpisem v DNA a obracime pozornost
k uziti tohoto zdpisu ve funkcich, které jsou realizovdny v Zivém tvaru.
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Zavér

V celé knize jsme se snazili ukdzat rizné pfedstavy o tom, co mu-
Zeme povazovat za gramatiku DNA a fesili jsme, co a z jakych duvoda
muZzeme povazovat za geneticky kdd. Podivali jsme se na rizné pii-
stupy k tvorbé gramatik a zajimali jsme se o to, jak se daji pouzit k po-
pisu DNA a procest v Zivém organismu. S postupem vykladu jsme se
stdle vice zaméfovali na to, co bychom méli povazovat za obsah a za vy-
raz genetického kédu. Zjistili jsme, ze ptivodni pfedstavy o genetickém
kédu maji mnohd uskali. Ukdzalo se pfedev$im to, ze pohled na vyraz
1 obsah genetického kédu jen jako na fetézec pismen (bdzi DNA a ami-
nokyselin proteina) je pfili§ zjednodusujici, protoze zcela paradoxné
zapomind na to, Ze tyto fetézce maji v organismu néjaké funkce. Ukd-
zali jsme, Ze 1 kdyZ jsou k sobé v buiice tyto fetézce bdzi a aminokyselin
arbitrdrné vztazené, nemusi byt za obsah povazovdn jiny fetézec. Jako
obsah je mozné vnimat vyslednou funkci tohoto fetézce v organismu,
stejné jako maji slova v pfirozeném jazyce obsah ve svém pouziti. Do-
konce ani vyraz nemuzeme nakonec chipat jen jako fetézec, protoze
ten je v organismu pouzivan za ruznych okolnosti a raznym zptsobem
(napf. exprese, sestiih). VSechny takové faktory ovliviiujici jeho vyuziti
a podobu musime zapocitdvat do vyrazu znaku.

Pfi popisu genetického kédu se puvodné vychdzelo z vlastnosti,
které jej Cinily kédem. Takovou vlastnosti byla arbitrirnost, linearita
atd. Samotny kéd se pak pfifadil tam, kde se tyto vlastnosti projevo-
valy, a to k linedrnim Fetézctim bdzi DNA a jejich arbitrirnimu vztahu
k fetézci aminokyselin. Tim bylo pojeti genetického kddu uzavteno.
Pro kéd je ale nejdulezitéjsi vyjasnit, co je jeho obsahem a jaké vyrazy
tento obsah reprezentuji. A pro to nejsou fetézce bazi ani aminokyselin
dostate¢né. Obsahem organismu je jeho chovini a funkce, které na-
pliluje, napt. pfendSeni kysliku, za dcelem dychdni. Z toho bychom
méli pfi popisu genetického kédu vychdzet a az ndsledné bychom se
méli ptdt, jaké procesy v organismu tuto funkci umoziuji realizovat.
Pak budeme znaky v organismu popisovat jako funkciondlni veliéiny.
Nové gramatiky DNA tak z tohoto pohledu uz nemohou byt jednodu-
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chou tabulkou bazi, tripletti a aminokyselin, ale budou komplexni siti
mezi vyrazy, jejich expresi a funkcemi, zpusobem jak k celému pro-
blému z praktickych duvodt pfistupuje soucasnd bioinformatika.
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Resumé

Kniha pfedklddd navrhy ke zméné pojeti genetického kédu. V prvni
fadé se zaméfuje na zpusob analogizovani genetického textu a pfiroze-
ného jazyka. Prvni kapitola rozebird tlohu hlisky v jazykovém sy-
stému a slozen{ hldsky z distinktivnich ryst - véetné jejich promény
v zavislosti na kombinatorice hldsek v textu a pozici ve slové. Snazime
se ukdzat, ze hldskovy systém je vhodné popisovat véetné kombinato-
rickych vlastnosti jednotlivych hldsek, protoze jen tak mizeme hodno-
tit roli jednotlivych hldsek v systému. V souvislosti s tim ukazujeme
ulohu hldsek napliiovat sémiotickou podminku funkce kédu - arbitrdr-
nost. Hldskovy systém predstavuje implementaci této podminky
funkce kédu do jazykového systému, coz ukazujeme na ptikladu
z ostrova Balnibarbi. Na konci prvni kapitoly pfedstavujeme analogii
hldsky a bdzi DNA, pfipadné aminokyselin. Na zidkladé pfedchizejici
argumentace se snazime rozhodnout, zda lze roli hlisky v genetickém
kédu prisoudit hldsce, nebo aminokyseliné.

V druhé kapitole vychdzime z pojeti genetického kddu navrzeného
F. Crickem, ukazujeme ale dal$i pojeti kédu v Zivém organismu vybra-
nych biologt, biosémiotikt nebo lingvistd. Pro zdkladni pfehled pied-
kliddme ctendfi zdkladni popis proteosyntézy. Ziroveni se snazime
resumovat predeslé kvantitativni lingvistické analyzy genetického textu
(komplexita - entropie, Zipfuv zikon apod.). Hlavni ¢dsti textu je ana-
lyza projevu Zipfova zdkona v textu pfirozeného jazyka a v mRNA.
Tato analyza potvrzuje nd§ pfedpoklad, Ze neni vhodné analogizovat
hldsky a bize - Ze bdze nejsou pismena.

V posledni ¢dsti textu vysvétlujeme, co to znamend provddét grama-
ticky popis, ukazujeme také, ze o gramatickém popisu muzeme mluvit
ve vztahu k popisu libovolného textu, véetné textu genetického. Ziro-
veil Ctendfi pfedkliddme jednoduchou teorii znaku. Rozebirdme Jakob-
soniv gramaticky popis DNA, ktery jsme pouzivali v pfedchozi
kapitole. Dile srovndvime dva piistupy k tvorbé gramatiky - piistup
od vyrazu a pfistup od obsahu. Na ptikladu gramatického popisu pidu
ilustrativné ukazujeme vyhody a nevyhody obou pfistupti. Zdroven se
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ptdme na to, jak by byl pfistup od vyrazu a od obsahu pouzit v ptipadé
gramatického popisu genetického textu. V souvislosti s tim argumentu-
jeme pro to, Ze v gramatickém ani znakové popisu nemutze byt jako ob-
sahovd slozka znaku brdn fetézec biopolymert (bdzi, aminokyselin) -
to je totiz pojeti znaku Casto se vyskytujici v biosémiotice. Nakonec
upozoriiujeme na to, ze pristup k tvorbé gramatiky od obsahu je
vhodny pro popis genetického textu, vychdzime pfi tom z konceptl
Jana Kotenského, ktery formuloval principy tvorby gramatiky ze sé-
mantické bize.
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Summary

In this book we show some proposals of the genetic code design. We
examine the analogy of the natural language and DNA. At first we fo-
cus on the notion of the speech sound. Speech sound is described as
a combination of distinctive features. We show that speech sound sy-
stem includes combinations of the distinctive features in the specific
speech sound and changes of distinctive features of the speech sound in
the text (by combination of the speech sounds or position in the word).
The first chapter presets double articulation as a nessesary condition for
the natural language (by Barnibalbi example) and speech sound system
as an implementation of double articulation in the code. At the end of
the chapter we describe analogy of the speech sound and character of
DNA (base) or character of protein string (amino acid). By this discu-
sion we try to find levels of double articulation in the semiosis inside
the cell.

In the second chapter we proceed from the discovery of DNA
structure to current stage of the molecular biology. Generally we intro-
duce the basic semiotic assumptions of molecular biology in the desc-
ription of the structure of DNA, proteins and genetic code. We focus
on interpretations of F. Crick, another molecular biologists, biosemioti-
cans and linguists. For the aims of the paper we describe some funda-
ments of molecular biology. Core of our text is quantitative analysis (n-
gram structure, Zipf’s law) of mRNA strings and natural language text.
We take into consideration representative quantitative analysis of
DNA, RNA and proteins too. Our analysis of mRNA confirms the as-
sumption that the design of the genetic code cannot analogize DNA ba-
ses and letters.

In the last chapter we explain why it is possible to consider any sy-
stematized description of the text, DNA and proteosynthesis as a gram-
mar. For that reason we present the terms grammar and sign
illustratively. We briefly introduce some grammatical conception of
DNA and on an example of Jakobson’s grammatical DNA model we
put it to a semiotic analysis. The centre of the chapter is a confrontation
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of approaches to grammar construction from the expression and from
the content — by examples from the theory of the case we explain the
advantages and disadvantages of both approaches and we transfer them
onto the grammatical model of DNA and proteosynthesis. We state
that the string (of bases, amino acids) cannot be considered as a content
and expresion level of the sign process of proteosynthesis. In the conc-
lusion we determine the method of creating grammar from the content,
i.e. from the function as the appropriate to grammatical description of
DNA and proteosynthesis.
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