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ABSTRACT:

The Bases Are Not the Letters. In this paper we show some interpretation of the genetic code de-
sign. We proceed from the discovery of DNA structure to current stage of the molecular biology. Gen-
erally we introduce the basic semiotic assumptions of molecular biology in the description of the
structure of DNA, proteins and genetic code. We focus on interpretations of Francis Crick, another
molecular biologists, biosemioticians and linguists. For the aims of the paper we describe some fun-
daments 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 assumption that the de-
sign of the genetic code cannot analogize DNA bases and letters.
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GENETICKY KOD

Pocinaje popsanim struktury DNA mluvi biologie, nové vznikajici molekuldrni bio-
logie a obecné vé&da a spole¢nost o genetickém kédu (viz k tomu Watson — Berry,
2003). Dnes je geneticky kéd vSeobecné intuitivné potvrzovanym védeckym poznat-
kem. S predpokladem existence genetického kédu dnes bezprostfedné vnimame
Zivé bytosti a biosféru. Na tento kéd se pohlizelo s jistymi pfedpoklady: byly formu-
lovany nékteré jeho zdkladni vlastnosti a postupem ¢asu se pevné ustavilo nahliZen{
na to, jaky design tento kéd ma. Vyse jsme odkazali k publikaci oztejmujici okol-
nosti objevu struktury DNA, jejimz autorem je J. Watson. Vlastnosti DNA a genetic-
kého kddu ve svych publikacich a predndskach predstavoval, vysvétloval a popula-
rizoval Francis Crick. VyuZijeme jeho textl jako reprezentativnich pro predstaveni
dnes bézného pohledu na geneticky kéd. Vlastnosti genetického kédu Crick formu-
luje nasledovné.

Geneticky kéd k sobé vztahuje aminokyseliny (z nich? se sklddaji proteiny) a baze,
které obsahuje DNA (Crick, 1962, s. 11-12; Crick, 1968, s. 367). V procesu vystavby pro-
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teinu se k sobé vztahuje 20 aminokyselin a 64 trojkombinaci bazi, tzv. triplett (Crick,
1968, s. 368). Tento kdd je univerzalni a aZ na vyjimky, které ale nevybo&uji z principu
vztahu b4z{ a aminokyselin, je spole¢ny viem Zivym organismtim (Crick, 1962, s. 8;
Crick, 1968, s. 369).

Baze jsou v genetickém kédu spojeny s aminokyselinami arbitrdrnim vzta-
hem. Ze v8ech moznych aminokyselin je pouzito jen konkrétnich dvacet, které se
vztahuji k bazim na zdkladé zprostredkovani jistymi molekuldrnimi prostredky
(tzv. adaptorem — tRNA; Crick, 1967, s. 342-343), pfi¢em¥ mezi aminokyselinami
a bdzemi neni p¥im4 chemick4 afinita, mluvi se zde o zmrzlé ndhodé (Crick, 1968,
s. 369). Geneticky kéd je redundantni, a to v tom smyslu, Ze vice tripletd odpovida
jedné aminokyseliné. Nékteré triplety naopak vztah k aminokyselindm nemaji
a slouzi pouze jako signaly vymezujici hranici zacatku a konce vyuZitelné genetické
informace. Relevantni roli v tripletech hraji predev$im prvni dvé baze. Tteti pozice
v tripletu Casto umoziiuje variovat baze, aniz by doslo k zdméné aminokyseliny.
Umisténi b4zi v tripletu tedy neni ndhodné. Crick (1968, s. 369) tuto systemati¢nost
detailné popisuje.

Zapis bazi je linedrni, ¢te se v jednom sméru a bez moznosti preskakovani bazi
(Crick, 1966, s. 332-333; Crick, 1964, s. 9). M4 pevny &éteci rdmec, v ném? zachovéava
hranice tripletu. Zaroveil se neptekryva (z angl. overlapping), to znamens, Ze nenese
vice informaci sou¢asné (napt. Trifonov ale kéd chéape jako prekryvajici se, divody
popisuje s dal§imi spoluautory v praci Popov — Segal — Trifonov, 1996, s. 66; viz
k tomu predeviim Trifonov, 1988, s. 508-510). Proces vystavby proteinu, tzv. proteo-
syntéza, probihd (informaéné a energeticky) smérem od bazi k proteiniim. Tento
princip je nazvan centralni dogma.

Uvedeny popis genetického kédu byl déle precizovan objevy molekuldrni biolo-
gie. Proces proteosyntézy byl popsan s mnoha dal$imi proménami piivodniho fetézce
DNA (do hnRNA, mRNA, v souvislosti s interakcemi s snRNA atd.) a procesy smétu-
jicimi k findlnim produktim proteosyntézy a jejich funkcim. Byly popsiny procesy
sestrihu, jejich variace mezi organismy a ¢astmi organismi, konformaéni procesy
proteinti, metylace retézci DNA, chromatinové interakce atd.

Geneticky kdd je vniman jako linedrn{ zapis bazi vztahujici se k tvaru a funkeci
proteinu. Baze jsou v praxi charakterizovany jako pismena (Crick, 1967, s. 331; Crick,
1962, s. 16). Tato pismena tvoi{ triplety (trojice bazi), které jsou pojimany jako slova,
tzv. kodony — kddova slova. Tato slova maji kédem zprostredkovany vztah ke kon-
krétnf aminokyseliné. Soubor tripleti (kddovych slov) tvo#{ gen, jednotku, kterd ma
vztah k celému proteinu, jeho tvaru a z néj plynouci funkci v organismu (Crick, 1962,
s. 8; Crick, 1964, s. 2). O bazich jakoZto pismenech a tripletech jako slovech se hovoti
napt. v nésledujicich publikacich (vybirdme reprezentativni doklady pouze pro ilu-
straci): Stanford (1975, s. 74) ve svych Zdkladech biofyziky hovoi{ o tripletech jakoZto
o t¥ipismennych slovech, Weaver (2002, s. 569) ve své Molekuldrni biologii k4, Ze ko-
dony jsou kédova slova a skladaji se ze t¥{ pismen, Twyman (1998, s. 205) ve své syn-
téze molekuldrni biologie oznac¢uje baze jako pismena, triplety jako slova a geny jako
véty a stejné tak se vyjadiuji i Hartl a Ruvolovd (2013, s. 10).
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a GENETICKY KOD A PRIROZENY JAZYK

oo O genetickém kédu se vzdy uvaZzovalo ve vztahu k pfirozenému jazyku. Védni obor

" molekuldrni biologie je pevné svdz4n s pojetim DNA a proteosyntézy jakoZto analo-
gie prirozeného jazyka. Analogie molekuldrnégenetickych procest s jazykem jsou
v molekuldrni biologii do jisté miry instrumentalni, predstavuji tradi¢ni p¥istup
k terminologii. C4ste¢né ale analogie s jazykem molekuldrni biologii zprostiedko-
vava pristup ke genetickému kédu, jeho struktute a funkci. Uzivani jazykové me-
tafory v molekuldrni biologii ndzorné uk4zal Raible (2001). Ten provedl korpusové
Setfeni na desitkach tisic molekuldrnégenetickych textl, z néhoz jasné vyplyva,
Ze terminy analogické k popisu pfirozeného jazyka (pismeno, slovo, &teni, z4pis,
preklad atd.) jsou Siroce pouzivany v bé¥né praxi této védy. Searls (2002) uk4zal,
ze molekuldrnégeneticky vyzkum nesdili s lingvistikou jen terminologii, ale i vy-
zkumné metody. Jakobson (1971, s. 655-696) dokonce potvrdil molekuldrni biologii
korektnost vyuzivani analogie genetického kédu a jazyka a hovoril pfimo o struk-
tufe genetického kédu, ktery se dle né&j sklad4 z pismen (bézi), slov (triplett) a vét
(gent). Déle poukazuje na to, Ze v genetickém kédu nachizime vlastnosti, jako je
synonymie, suprasegmentalnf nebo syntakticka delimitace, systém distinktivnich
rysu ¢i pruzna stabilita. Jakobsontv jazykovy vyklad genetického kédu je pak pre-
jimén dél (napt. Katz, 2008). O jazykové metafore v biologii referuji Markos a Fal-
tynek (2011).

V tomto textu chceme ukdazat, Ze bézné prijimany design genetického kédu, jak
jsme jej predstavili vyse, je mozné zpochybnit. Domnivame se, Ze pojeti struktury
genetického kédu, a to predevsim v jazykové analogii, je od prvopocatku chybné.
Chceme jej odmitnout, a to na zakladé popreni analogie bazi a pismen. Ze sémio-
tického hlediska jsme to jiz udélali (viz Faltynek, 2012). K tomuto tGéelu vyuZijeme
metodu kvantitativni analyzy textu, kterou predstavime nize. Nejdfive ale ¢tenare
sezndmime se zakladnim instrumentariem molekuldrni biologie, které je nutné k vy-
loZeni nasich zavéru.

INSTRUMENTARIUM MOLEKULARNI BIOLOGIE

Dédi¢nd informace, obsahujici instrukce k vystavbé organismu a fizeni jeho biologic-
kych pochodi, je fyzicky zapsana v kazdé burice ve formé deoxyribonukleové kyse-
liny majici podobu dvousroubovice a zndmé pod zkratkou DNA. Zpasob, jakym DNA
uchovava informace, je zaloZen na principu variaci étyf specifickych makromolekul
nukleovych kyselin, konkrétné thyminu (T), guaninu (G), adeninu (A) a cytosinu (C).
Stfidanim téchto tzv. bazi dochéazi k zdznamu informace obdobné, jako kdyz Morse-
ova abeceda zaznamenavd informace stfidanim tecek a ¢arek. Kazda z bazi ma svij
chemicky afinitn{ (vz4jemné vazany vodikovymi vazbami) protéjsek, thymin stoji
v DNA vzdy proti adeninu a guanin proti cytosinu.

Linedrn{ zapis bazi DNA ndm dovoluje celou DNA preéist a prepsat formou textu,
tj. zapsat zleva doprava, pismeno za pismenem (viz napt. Cvrékova, 2006, s. 17). Ta-
kovy prepis je kopii Fetézce bazi zkoumané DNA. Tento postup je v praxi nazyvan



VLADIMIR MATLACH — DAN FALTYNEK 23

OBRAZEK 1: Dvousroubovice DNA s jejimi dvéma rameny nesoucf jednotlivé béze. A znac¢{ adenin, T thy-
min, G guanin, C cytosin. Dvousroubovice DNA zaujimd strukturu v tzv. chromozomu (viz: <http://www.
genome.gov/dmd/img.cfm?node=Photos/Graphics&id=85259>).

Transkript

GACTGCCTAGTCGGCGTTCGCCTTAACCGCTGTATT
Retézec uréeny k transkripci

OBRAZEK 2: Transkripce. Pfepis sekvence DNA na komplementarni protéjsky jejich bazi RNA polymera-
zou, thymin je p¥episovdn na uracil, zbylé bize na své komplementdrni prot&jiky (viz: <http://commons.
wikimedia.org/wiki/File:DNA_transcription.svg>).

jako sekvenovani (detailn&ji Berg — Tymoczko — Stryer, 2012, s. 140-148). Sekveno-
vanim je fetézec DNA zprostredkovan ke zkoumani nejriiznéj$imi nastroji.

Proces, kterym se z line4rni sekvence DNA (tedy z ur¢itého textu) stane protein —
realny fyzicky ndstroj vyuzitelny v organismu —, ozna¢ujeme jako proteosyntézu.
Cely tento proces miZeme popsat v nékolika krocich (viz napt. Alberts et al., 2008,
s. 329; Weaver, 2002, s. 39):

1. Transkripce. Po naplnéni specifickych podminek uvnitt bunky se na zac¢atek
sekvence DNA (tzv. genu) pfipne protein RNA-polymeréza, ktery se po této sekvenci
pohybuje v zadaném sméru a nukleotid po nukleotidu tuto sekvenci prepisuje. Vy-
sledkem je tzv. transkript — samostatna ,,pracovni kopie“ DNA ve formé ribonu-
kleové kyseliny RNA, kter4 je urcena k zamyslenému pouziti v proteosyntéze.
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tim ¢4sti, které jsou v sekvencich vloZeny a slouz{ jinym G&eltim). Findlni verze tran-

oo Skriptu, tzv. mRNA, je pak premisténa k ribozomu, kde je konstruovan protein.

o 3. Translace. Ribozom ¢te mRNA linedrné po trojicich nukleotidd (tripletech).
Kazdému tripletu mRNA je donesena pro néj specifickd aminokyselina, kter4 je pri-
pojena k predchozi. Takto vytvoreny aminokyselinovy fetézec se pfi vystupu z ribo-
zomu zacne na zakladé fyzikalnich vlastnosti jednotlivych konstituentt a fyzikalnich
vlastnosti molekul v prostitedi (tedy na zédkladé uré¢itého kontextu) formovat, dokud
nevytvoi{ stabilni konformaci (tvar) proteinu. Funkce a vlastnosti proteinu jsou de-
terminovany fyzikalnimi vlastnostmi jeho makromolekuldrni konformace (Twyman,

2004, S. 103).
O Aminokyselinovy

fetézec Aminokyselina
tRNA
C
% G

Komplementarni baze

a 2. Uprava transkriptu. Transkript miize byt dale upraven (naptiklad vystfihnu-

mRNA
Ribozom

OBRAZEK 3: Translace. Proces vzniku aminokyselinového fetézce proteinu. Tripletim mRNA je na ri-
bozomu pfifazovina tRNA s komplementarnim tripletem, kterd nese aminokyselinu. Takto ptifazené

NN

aminokyseliny tvo¥ fetézec budouctho proteinu (viz: <Boumphreyfr/Wikipedia>).

Tripletim je aminokyselina prifazena pomoci zprostredkujiciho elementu —
tzv. adaptorové molekuly tRNA. Adaptor tRNA ziskava svij tvar pri transkripci z DNA
(Weaver, 2002, s. 51). Funkci této adaptorové molekuly je vazat na jedno ze svych va-
zebnych mist specificky triplet a na své druhé vazebné misto konkrétni aminokyse-
linu. Vztah aminokyselin a nukleotidi je tak zapsan pfimo v DNA. Popsany vztah byl
nazvén jako geneticky kéd (Weaver, 2002, s. 12).

Geneticky kéd je tvoren variacemi ¢tyt raznych nukleotidd v kazdé pozici tri-
pletu. Triplet mZe nabyvat 43 (64) moZnych unikatnich kombinaci, které tak mohou
kédovat 64 raznych aminokyselin. VSemi Sedesati ¢tyfmi realizovanymi triplety je
kédovano dvacet riiznych aminokyselin (Alberts et al., 2008, s. 367), mnoho tripletd
kéduje stejnou aminokyselinu (kéd je tzv. degenerovany; viz obrazek 4). N&které tri-
plety maji vyuziti jako oznaceni poc¢atku a konce kédujici sekvence.
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2. pozice
1. P 3.

pozice U C A G pozice

Phe ger Tyr gys
Phe er | Tyr S

U Leu | Ser st%p st)CIJp

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>OCOrOCcOrOoCcOroc

OBRAZEK 4: Geneticky kéd. Umisténi bazi v prvni, druhé a t¥eti pozici tripletu. Zkratky (Phe, Leu atd.)
oznatuji aminokyselinu kédovanou danym tripletem (viz: <www.genome.gov>).

Pojmenovani vztahu bazi fazenych v mRNA a aminokyselin jakozto genetického kédu
se vztahuje k jednomu z klasickych pojma lingvistiky. Pojem kéd vyjadiuje vztah
dvou veli¢in dany uréitym tizem (Monod, 1970, s. 159-160). Od pojmenovani gene-
ticky kdd se konzistentné odviji i dal$i ndzvoslovi — kromé samotného kédovani ami-
nokyseliny tripletem (kodonem) je cely proces tvorby aminokyselinového fetézce po-
dle nukleotidového vzoru pfi proteosyntéze pojmenovan jako translace. Ta se stavi
do opozice vici jednoduchému prepisu vzajemné chemicky afinitnich molekul pti
transkripci.

LINGVISTICKA PARALELA

V instrumentdriu jsme popsali strukturu DNA a proces proteosyntézy. V souvislosti
s tim jsme predstavili také tradi¢ni molekuladrnébiologickou terminologii. Tato ter-
minologie asto vyuZiva lingvistickych termind (transkripce, translace, kéd, text)
nebo termint zaloZenych na jazykové metafote (zapis, ¢teni, zprava, informace (ne-
terminologicky)). Jakobson (1971) potvrzuje, Ze vyuZiti jazykové metafory v moleku-
larni biologii je korektni a Ze geneticky kéd ma vlastnosti pfirozeného jazyka. Analo-
gizuje baze s pismeny (respektive fonémy), triplety se slovy a geny s vétami. Nachézi
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s. 412) postupuje déle a analogizuje $irokou §kélu vlastnosti genetického kédu a ptiro-

o zenéhojazyka: pismena s nukleotidy a aminokyselinami, slova s geny, fetézce slov se

" souborem spole¢né& exprimovanych gent. Déle k sobé vztahuje gramatiku a fyzik4lni
a chemické zakony, fonetiku a rizenf energetického toku, sémantiku a genoveé rizené
procesy v buiice. V pripadé obou kédi explicitné hovori o dvoji artikulaci. Ji v nalé-
zan{ protéjskid procest v burice a koncepti popisujicich prirozeny jazyk predstavuje
extrémni pripad. Jeho pFistup sugeruje, Ze libovolnému lingvistickému konceptu 1ze
nalézt odpovidajici proces ¢i strukturu v buiice.

Trifonov (1988) popisuje soustavy kéd zajistujicich interakci DNA, RNA a pro-
teinfl, u jinych autortt miZeme nalézt dal$i obdobné metafory (viz napt. Barbieri,
2002; Collado-Vides, 1992; 1993; Marko$, 1997; 2002).

Diskurz téchto znakovych popis procest v buiice je rozvijen biosémiotikou,
mladou védni disciplinou. Problém soucasné biosémiotiky spoéiva v tom, Ze vyse
zminéné a mnohé dalsi znakové pristupy k burice jsou vzdjemné nekonzistentni.
Kazdy autor rozviji specificky pristup a neexistuje jednotnd metoda, ktera by plat-
nost téchto pristupt ovétovala. Na Jiho prikladu lze vidét, Ze analogizovat prirozeny
jazyk a geneticky kdd 1ze libovolné, pri¢emz posouzeni korektnosti takovych analogif
neni snadné.

a i mnohé dalsi spole¢né vlastnosti genetického kédu a prirozeného jazyka. Ji (1999,

MOTIVACE

Metafory a analogie ndm mohou poskytnout nadhled nad ur¢itou problematikou. To
je ale v kontextu jazykovych metafor a analogif DNA problematické. Nevime, které
z téchto metafor jsou relevantni a uZite¢né a které nikoliv. Popis procest v burice
vyuziva jazykovou metaforu a analogii. UvaZovani genetikii, bioinformatikd, mak-
romolekularnich biologt, biochemikt a dalsich tak mtZze byt ovlivnéno zavadéjici
metaforou. Z epistemologického hlediska by korekce téchto metafor méla pro jejich
uzivatele velky vyznam. Cilem tohoto ¢lanku je predstavit experimentalni metodu,
kterd by mohla ovéreni nékterych ze zminénych metafor umoznit a zdroven poskyt-
nout vhled do struktury genetického kédu.

METODIKA KVANTITATIVNi ANALYZY DNA

Pro analyzu nukleotidovych sekvenci reprezentovanych zapisem v textu jsou uZi-
vany ruzné lingvistické metody a kvantitativni analytické pfistupy. Pfedstavime né-
které z nich a ukdZeme, jak se vztahuji k nasi metodé analyzy struktury genetického
kédu. Pokusime se o vyuziti téchto metod pro podloZzeni nového designu genetic-
kého kédu.

Mantegna et al. (1995; viz téZ Havlin et al., 1995) analyzovali projevy Zipfova z4-
kona na kédujici a nekédujici DNA. Kédujici DNA dle Mantegni et al. Zipfav zdkon
vykazuje. Nekddujici DNA projevy Zipfova zdkona vykazuje také, ale pouze do ur-

7 vz

¢ité miry. Mantegnova analyza byla motivovdna poznatkem, Ze pouze mal4 &4st (pro
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homo sapiens uvaZovano 5,33 %; Mantegna et al., 1995, 5. 2940) genomu je kédujici,
a tedy nese informaci k vystavbé proteinu (viz nase instrumentérium vyse). Zbyld
¢ast genomu nema takovou jasné zadanou funkci a od Sedesatych let se pro ni zaZil
termin junk DNA. Nekédujici DNA méla byt v genomu historicky nesenym reliktem
bez vyuZiti v organismu (viz napt. Watson — Berry, 2003, s. 253; Palazzo — Gregory,
2014). Mantegna et al. (1995) o junk DNA piSe jako o silent DNA.

Mantegna et al. (1995, s. 2949) déle tvrdi, Ze se nekédujici DNA podob4 v nékte-
rych vlastnostech pfirozenému jazyku (viz téz Niyogi — Berwick, 1995). Mantegna
etal. (1995) mluvi o tom, Ze nekddujici DNA nese uréity jazyk, z hlediska jeho redun-

vMvr v

dance oproti kédujici DNA dokonce bliz3{ pfirozenym jazykim (tim Mantegna et al.
rozsirili analogie DNA a prirozeného jazyka, o nichz hovorime nize, a opét uplatnili
jazykovou metaforu DNA). Tato zji§téni Mantegnu et al. vedou k hypotéze, Ze neké-
dujici DNA m4 také funkci, kterou prozatim neregistrujeme a nepopisujeme, a tedy
Ze nekédujici DNA je néjakym zptisobem pouZita pro uchovani informaci , biologic-
kych struktur (Mantegna et al., 1995, s. 2949). Pozd&j§{ 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 zakona u kédujici DNA odpovidalo tomu, Ze kédujici e-
tézec nese informaci k vystavbé funkéniho tvaru proteinu, tj. uréité struktury s urci-
tou funkci v organismu. Analogicky k tomu se v textech v prirozeném jazyce projevuje
Zipfav zékon z divod® napliovani uréité funkce textu (to se miizeme pokusit vysvétlit
napt. v souvislosti s informaéni strukturou textu zajistujici prenos signalu prosttedim
a vyrazovou a obsahovou strukturou a soudrznosti textu; viz Zipf, 1949, s. 19-47).

K Mantegnové et al. analyze je ale nutné poznamenat nasledujici: Ve své analyze
Mantegna et al. vyuZivaji dlouhé fetézce nekédujici DNA (del3i neZ so tisic bazi). Ne-
kédujici DNA sice informaci nese, ale nese také mnozstvi reliktnich fetézct bez vyu-
ziti (nekéduji protein ani se nepodileji na regulaci proteosyntézy). Projekt ENCODE
(2012) odhaduje, %e a% 80 % nekédujici DNA ma funkéni vyuziti. Zbylych 20 % muselo
Mantegnovu et al. analyzu ovlivnit, a to proto, Ze v jeho analyzované nekédujici DNA
musely byt obsaZeny slozky regulace proteosyntézy a také reliktn{ DNA (pro niZ ma-
Zeme stale pouzivat termin junk DNA a kterd obsahuje mnoho repetitivnich a z in-
formaéniho hlediska redundantnich sekvenci). Tato kontaminace by pak posilovala
hodnoceni nekédujici DNA jako podobné prirozenému jazyku z hlediska redundance.

Mantegna et al. byli pfi zachdzeni s nekédujici DNA postaveni pred nasledujici
problém: koncept genetického kédu prisuzuje kédujici DNA strukturni roli tri-
pletdi (viz vztah tripletd a aminokyselin popsany vyse). Nekédujici DNA vsak takové
striktni ohraniceni a priori prisuzovat nelze, funk¢ni roli zde mohou zastavat sek-
vence o ruzné délce. Proto se pro kvantitativni analyzu kédujici i nekédujici DNA
rozhodli vyuZit techniku tzv. n-grami (tuto techniku vyuZivaji napt. také Bolshoy et
al., 2010, s. 26). P¥edstavime ji na ilustraénim p¥ikladu.

Méjme nasledujici retézec ABCDEFGH. Tento retézec segmentujeme na 3-gramy,
jimi jsou: ABC, BCD, CDE, DEF, EFG, FGH; 4-gramy maji podobu: ABCD, BCDE, CDEF,
DEFG, EFGH. N-gramova analyza tedy segmentuje retézec tak, ze postupuje linedrné
jednotku po jednotce a delimituje vzdy v Yetézci nésledujici n-tici (n-gram). V analyze
prirozenych textl n-gramova segmentace postupuje bez registrace hranic slov ¢i vét.
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uvzdk atd. Pri analyze kdédujici i nekddujici DNA jsou podobné zanedbany jakékoliv
o drive stanovené hranice. N-gramovy pristup tak dovoluje analyzovat retézec nezavisle
" najeho vnitini strukturaci tim, Ze registruje jednotlivé sousedici prvky. Jednotlivé

n-gramy predstavuji v analyze analogie slov, kterd nejsou vydélena mezerou, ale hra-

nici délky n-gramu (zipfii, ipfav, pfiivz atd. predstavuji slova vstupujici do analyzy).

Tento pristup zvolili k obéma typtim DNA Mantegna et al. My timto zptisobem
postupujeme také, a to z toho diivodu, abychom se vyhnuli apriornimu uréeni hranic
kédovanych slozek retézce (viz dale). Jednotky delimitované n-gramovou technikou
budeme stejné jako Mantegna et al. analyzovat z hlediska projevi Zipfova zdkona.
Vysledky analyzy nés maji vést k potvrzeni aktualniho designu genetického kédu,
nebo pripadné k jeho odmitnuti a nisledné reformulaci.

Je vSak nutné poznamenat, ze vyuziti Zipfova zdkona v nas$f analyze muaze byt
sporné. Kvantitativn{ charakteristiky textu, jako jsou projevy Zipfova zdkona nebo
n-gramové analyzy, mohou byt jako dtikaz o urcité vlastnosti ¢i povaze tohoto textu
(je kédujici / nese informaci / nese instrukci; znakov4 funkce v genetickém kédu)
chapény jako nep¥imé. Napt. Konopka (1995) referuje o zavérech Mantegnova tymu
a dopliiuje poznadmky, které mohou byt analogicky vztazeny i k nagim zavéram. V prv-
nim pripadé vyvstava problém s tim, Ze projevy Zipfova zdkona jsou identifikovany
na mnoha jevech, jako je trh, velikost mést nebo biologickych populaci atd. Zipfav
zékon se pak jevi jako epifenomén jakéhokoliv systémového chovani fyzikélnich, so-
cidlnich, biologickych apod. soustav. Zipfiiv zdkon se tedy nemusi vztahovat ke kédu-
jicim funkcim retézce, ale naopak k jinym jeviim jeho konstrukce. V pripadé retézce
bazi by to mohla byt jejich kombinatorika dana termostabilitou jednotlivych bazi.
V pripadé prirozenych textl by se mohlo jednat napt. o fonetické diivody kombino-
vatelnosti hlasek, které predstavuji typ systematizace.

Zipfuv zakon byl dokonce napaddn v obecném rozmeéru, a to na zakladé jeho pro-
jevll v ndhodnych a nendhodnych textech (Li, 1992). Diskuse v této oblasti zahrnuje
problém generovani ndhodného vzorku a to, Ze mechanismus tvorby ndhodného
vzorku muze produkovat projevy, které se z diivodu ne zcela ndhodného generovani
textu priblizi Zipfovu zdkonu — to by opét potvrzovalo domnénku, Ze Zipfav za-
kon je projevem libovolného systémového, auto/regulovaného chovani. Stéle je ale
vnimaén jako projev znakovosti, kédovosti ¢i jazykovosti. Na zdkladé néj se hodnoti
napt. dorozumivani zvirat nebo struktura textu pacientd s postizenim zptsobuji-
cim jazykovy deficit (Ferrer-i-Cancho, 2006; Ferrer-i-Cancho — McCowan, 2009;
Ferrer-i-Cancho — Elvevag, 2010). I pres veskeré zminéné vyhrady pouZijeme v nasi
analyze Zipfuv zdkon, navazeme tak na kvantitativnélingvisticky diskurz ovérovani
kédové povahy DNA, jako je tomu u Mantegni et al. a dal$ich. K tématu Zipfova z4-
kona a DNA viz Tsonis, Elsner a Panagiotis (1997).

a Sekvence ,, Zipfiv zakon" je rozdélena na tyto 5-gramy hlasek: zipfii, ipfav, pfavz, favza,

ZIPFUV ZAKON NA PRIROZENYCH TEXTECH

Zipfav zdkon formuluje néasledujici vztah: vezmeme-li ur¢ity text a setadime-li po-

&ty vyskytd (neboli frekvence) jeho entit (napt. slov) od nejvy3si po nejniz${, pak po-
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kud vynésobime frekvenci kazdé této entity jejim potadim (tzv. rankem), bude se
vysledek p vZdy bliZit uréité hodnoté reprezentované tzv. konstantou k (Zipf, 1949,
s. 22-25). Jak si ale mZeme v8imnout na obrézku s, vysledky nésobk® rankd a frek-
venci jsou u pfirozenych jazykti zna¢né proménlivé. Pomoci vodorovné tsecky proto
v obrazku ilustrativné zobrazujeme konstantu k, jak ji vyjadfuje Zipfav zdkon —
redlné hodnoty ndsobki rank a jejich frekvenci jsou od ni rizné vzdaleny.
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OBRAZEK 5: Vztah ranku a ndsobku ranku a frekvence pismen ¢eského textu a ilustrace konstanty k
Zipfova zékona. Text: M. Viewegh — Utastnici zdjezdu.

Experimentalni metoda zaloZend na Zipfové zdkonu spociva ve sledovani prabéht
grafi hodnot nésobkt rankil a frekvenci entit textu (tj. spo¢iva ve vizualni kompa-
raci prabéhi grafii a registrovani jeho vlastnosti, nap?. konkavnost, konvexnost, str-
most, charakter maxim, defini¢nf obory, monoténnost atd.; prozatim jsme neapliko-
vali Zddnou formalni metodu vyjadreni podobnosti grafti, pouzitd kritéria jsou vsak
pro nade tGéely dostadujici). Tyto entity vybirdme z jedné konkrétni jazykové roviny
textu — pismena, slova, véty apod. Klicovym aspektem této metody a nasi experi-
mentalné ovérenou tezi je, Ze se u ruznych prirozenych jazykl jednotky konkrét-
nich jazykovych rovin (pismena, slova, véty apod.) projevuji podobné. Médme-li pak
text v nezndmém jazyce ¢i nezndmém zapisu, muzeme diky této metodé identifiko-
vat jazykovou povahu jeho jednotek. Pfipomindme jen, Ze je pfi této analyze vyuZzita
n-gramova technika. Piklad uvaddime na obrazku 6. Na ném muzeme sledovat pro-
jevy Zipfova zdkona u deseti riznych jazykt. Studovanymi jednotkami jsou zde dvo-
jice pismen textu (2-gramy; nejsou registroviny z4dné sptezky, pracuje se s nimi jako
s kombinaci jednotlivych pismen, napt. sprezka ch; tecky, mezery, pomlcky atd. ne-
jsou registrovany, registrovédna jsou pouze pismena). Viechny texty byly pted analy-
zou redukovany na stejny pocet znaki (270 000). Cestina, angli¢tina, néméina, afri-
kanstina, latina, italStina, francouzstina, fectina a hebrejstina maji obdobny pribéh

Vs v

grafu, ¢instina se od ostatnich prabéht vyrazné lisi. Z tohoto pozorovini miZeme
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usuzovat, Ze znaky ¢instiny maji oproti ostatnim zkoumanym jazyktm zcela jinou
jazykovou roli.
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OBRAZEK 6: Projev Zipfova zdkona na 2-gramech pfsmen textd vybranych jazykt. Texty: afrikdnstina
<18203-8>; Fetina <28658-0>; hebrejstina <8cewalo>; latina <27219-0>; néméina <30695-0>; italstina
<28910-8>; francouzstina <15371-8>; ¢instina <25350-0>; angli¢tina J. R. R. Tolkien — The Lord of the
Rings; ¢estina M. Viewegh — Utastnici zdjezdu. Kéd ve $picatych zévorkach je identifikator textu volné
sta¥itelného v projektu Gutenberg (<www.gutenberg.org>).

V predchozim odstavci jsme uzili nasi experimentalni metodu na vzorku texti raz-
nych jazykt segmentovanych v tomto pfipadé na 2-gramy pismen. Na$ experi-
mentélni postup vSak provadi stejnou analyzu za uZitf 1-gramd, 2-gramd, 3-gramii
atd. (experiment4lné jsme ovéfili signifikantnost nejvyse 20-grami pismen). Tento
zpusob analyzy ndm umoziiuje sledovat, jak postupné se zvétsujici n-tice odrazeji
strukturu textu, a to v ur¢ité kontinuité promén podoby grafu. Postupné zvétsovani
n-tic ndm dava moznost sledovat strukturu textu na stale vyssich jazykovych rovi-
néch. Pozorujeme tak chovéni pismen (jakoZto stanovené zékladni tirovné popisu),
kombinaci pismen, slov (danych jejich primérnou délkou v uréitém jazyce, pro ¢es-
tinu je to 5-gram pismen; viz déle), dale vét atd. Viechny tyto jednotky jsou reprezen-
tovany jako n-gramy pismen. Tento experimentalni{ postup je plausibilni, v mnoha
analyzach jsme ovérili, Zze pribéhy grafi n-grama odpovidajicich pramérné délce
dané jednotky v ur¢itém jazyce (napt. slov) jsou signifikantné podobné prib&htim
grafi téchto jazykovych jednotek textu. Tuto proceduru nazyvame mapovani.
Vysledkem procedury mapovani{ uréitého textu je x prib&ht (zobrazujeme je do
jednoho grafu), které miiZeme pouZit pro porovnéni s vysledkem procedury mapo-
vani jiného textu. Porovnanim se min{ zjisténi podobnosti jednotlivych navazujicich
n-gramovych priubéhd u obou textl. Napriklad pokud zndme jazykové jednotky ur-
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OBRAZEK 7: Mapovan slovnich forem ¢eského textu. Text: M. Viewegh — U¢astnici zajezdu.
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OBRAZEK 8: Mapovan{ pismen &eského textu. Text: M. Viewegh — Utastnici z&jezdu.

¢itého textu, ktery dale zmapujeme, mizeme pouzit vysledny graf jako referenci
k porovnani s vyslednym grafem jiného textu, u kterého nezndme povahu jeho ja-
zykovych jednotek. Timto zplsobem se miZeme pokusit o jejich urceni. Konkrétni
priklady srovnani ¢eského a ¢inského textu uvadime nize.

Prvni graf (obrdzek 7) ukazuje mapovani slovnich forem &eského textu. Druhy
graf (obrézek 8) ukazuje mapovan{ pismen rovnéZ ¢eského textu. Na zdkladé kore-
lace jejich prabéht zjistujeme, Ze prabéh 1-grami slov se podoba prubéhu 4-grami
aZ 5-gramil pismen. Pritb&hy nésledujicich n-gramt (u slov 2-gramy a vy$$i, u pis-

Vv

men 5-gramy a vy$$i) si svymi pribéhy také odpovidaji. Korektnost korelace 1-gramii
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slov s 4-gramy a 5-gramy pismen je zajisténa také podobnosti vyvoje grafii v obou
mapovanich, nikoliv pouze podobnosti dvou konkrétnich prabéht grafii. K nalezené
hranici 4-gramt az 5-gramd pismen mizeme poznamenat, Ze pramérnd délka ces-
kého slova, jak jsme experimentalné zjistili (na vzorku 243 ¢eskych literdrnich textd
velikosti od 140 slovnich forem do 149 070 slovnich forem), ma hodnotu 4,768 pismen.
Srovnani{ obou uvedenych mapovani této hodnoté odpovida, n-gramové analyza iden-
tifikuje hranici poc¢tu pismen odpovidajici slovim.
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OBRAZEK 9: Mapovan{ znaki ¢inského textu. Text: ¢instina <25350-0>. K6d v ostrych zdvorkach je
identifikdtor textu volné staZitelného v projektu Gutenberg (<www.gutenberg.org>).

Na obrazku 9 je zobrazeno mapovani znakt ¢inského textu. To srovname s predcho-
zim mapovanim pismen &eského textu (obrazek 8). Sledujeme-li pribéhy grafii ma-
povani ¢inského textu, identifikujeme podobnost pribéhu 1-gramt znakd ¢inského
textu s 2-gramy aZ 3-gramy pismen ¢eského textu. Podobné 2-gramy (a vy$si) &in-
ského textu pak odpovidaji pribéhu grafti 5-grami (a vyssich) pismen, respektive
2-gramu slov ¢eského textu. Zjistujeme tak, ze znaky ¢inského textu nemaji povahu
pismen, ale spis jejich dvoj- az trojkombinaci, coZ odpovid4 charakteru ¢inského zna-
kového pisma. Na zdkladé vySe stanovenych kritérii porovnani prabéhti grafi je ko-
rektnost tohoto zadvéru opét potvrzena.

OVERENIi METAFORY DNA

Vyse uvedenou metodou mapovani budeme analyzovat sekvence mRNA. Pfedstavili
jsme standardni pojeti genetického kédu a rizné analogie DNA a jazyka, véetné spo-

le¢nych metod jejich zkoumani. NejuZivanéjsi z analogii DNA a jazyka je pojeti bazi
DNA jakoZto pismen — nésledné triplet® jakoZto slov a genfi jako%to vét (Jakobsonova
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OBRAZEK 10: Projev Zipfova zgkona 3-gramu bazi 20 ndhodné vybranych sekvenci mRNA z analyzo-
vaného vzorku. Text: ENA <AAA59187> 1 Homo sapiens (human) ras GTPase-activating-like protein,
ENA <AAA50483> 1 Homo sapiens (human) epiligrin alpha 3 subunit, ENA <AAA59486> 1 Homo sapi-
ens (human) laminin B1, ENA <AAA60554> 1 Homo sapiens (human) sodium channel alpha subunit,
ENA <AAA59504> 1 Homo sapiens (human) lactase phlorizinhydrolase, ENA <AAA18895> 1 Homo sapi-
ens (human) voltage-gated sodium channel, ENA <AAA51901> 1 Homo sapiens (human) calcium channel
L-type alpha 1subunit, ENA <AAA35629> 1 Homo sapiens (human) calcium channel alpha-1 subunit, ENA
<AAA51898>1Homo sapiens (human) N-type calcium channel alpha-1 subunit, ENA <AAA15448> 1 Homo
sapiens (human) DNA polymerase epsilon catalytic subunit, ENA <AAA60225>1 Homo sapiens (human)
protein tyrosine phosphatase zeta-polypeptide, ENA <AAA18639>1Homo sapiens (human) p300 protein,
ENA <AAA59866> 1 Homo sapiens (human) mannose 6-phosphate receptor, ENA <AAA59924>1 Homo
sapiens (human) GAP-related protein, ENA <AAA58965> 1 Homo sapiens (human) collagen type VII, ENA
<AAA52700>1Homo sapiens (human) heparan sulfate proteoglykan. Kéd v ostrych zévorkach je identi-
fikdtor textu volné staZitelného v genové bance EMBL-EBI (<www.ebi.ac.uk>).

metafora). Aplikaci nasi metody mapovéani vzork® sekvenci mRNA chceme ve srov-
nani s mapovanim textl prirozeného jazyka provérit, zda badze DNA a konsekventné
mRNA hraji ve struktute genetického kédu obdobnou roli jako pismena ve struktute
prirozenych jazykad.

APLIKACE METODY

Vyse predstavenou metodou bylo zmapovano priblizné 1000 ndhodné vybranych
mRNA sekvenci homo sapiens (EMBL-EBI, 2014; pouZité mRNA sekvence maji riiz-
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OBRAZEK 11: mRNA. Text: ENA <AAA52700> AAA52700 1 Homo sapiens (human) heparan sulfate pro-
teoglykan. Kéd v ostrych zavorkach je identifik4tor textu volné stazitelného v genové bance EMBL-EBI
(«www.ebi.acuk>).

nou délku, experimentalné jsme ovérili, ze délka textu nema4 vliv na mapovani, pouze
na obor hodnot, ktery neni kritériem porovnéni grafi). Zvolenou jednotkou je v této
analyze b4ze. Aplikaci nadf metody (testovdno na 1-gramech aZ 20-gramech) jsme
zjistili signifikantni podobnost graft rznych sekvenci (viz napt. obrézek 10 s grafy
3-gramil). Pro ndzornost grafu mapovéni viak uvddime analyzu pouze jedné ndhodné
vybrané sekvence (obrazek 11). Pro piehlednost jeté zopakujme, Ze obrézek 10 uka-
zuje 3-gramovou analyzu Zipfova zdkona vice vzorkd mRNA a obrazek 11 1-gramovou
az 10-gramovou analyzu Zipfova zdkona jedné konkrétni sekvence.

Vénujme se nyni obrazku 11, ktery porovname s obrazkem 8 zobrazujicim mapo-
vani pismen Ceského textu. MZeme si v§imnout, Ze prubéhy graf mapovani jsou si
podobné od 3-gramt bazi u DNA a 1-gram pismen ¢eského textu. Prubéh 2-gramt
bazi je vici pritbéhu 1-gramt pismen nedplny a az 3-gram bazi realizuje krivku, kte-
rou nachézime u 1-grami pismen (viz obrazek 12 zobrazujici mapovani distinktiv-
nich ryst hldsek, o kterych hovorime niZe — i zde je rozhodujicim kritériem tiplnost
prabéhu grafu a podobnost pritbéhu grafu jako takova). Z tohoto dtivodu klademe
hranici pismene k 3-gramtim bazi. Nésledujici pribéhy obou mapovani maji podobny
vyvoj. Pribéhy 1-gramt a 2-gramti baz{ DNA nejsou u pismen realizovany, 3-gramy
bazi odpovidaji 1-gramtim pismen, 6-gramy az 7-gramy bazi odpovidaji 4-gramtim az
5-gramim pismen. Dal$i pribéhy maji totoZnou povahu.

Z prubéhu obou mapovani miizeme implikovat nésledujici. Baze jsou jednotkou
konstituéné niz$i nez pismena. U 2-grami bazi mtiZzeme sledovat podobny, avsak ne-
tplny prabéh, jako maji 1-gramy hlasek (viz obrazek 12 zobrazujici mapovani dis-
tinktivnich ryst hl4sek, kde totéZ plati pro 1-gramy aZ 5-gramy distinktivnich ryst).
To je vysvétlitelné degenerovanosti genetického kédu, kde je pro kédovani aminoky-
seliny ¢asto tieti bdze redundantni (obdobné& mnoho hlasek odliduji pouze jeden ¢&i
dva distinktivni rysy). Trojicim bazi (tripletim) p¥isuzujeme na zdkladé podobnosti
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OBRAZEK 12: Mapovan{ distinktivnich rysti ¢eského textu.

prabéht graft roli pismen, sedmice bézi (tedy vice neZ 2 triplety) jiZ tvoi{ obdobny
typ konstituentu jako ¢tverice aZ pétice pismen — tj. tvori obdobu slov.

Vezméme prvn{ implikaci, kterd tikd, Ze baze jsou jednotkou konstitu¢né nizsi
nez pismena. Z této implikace vyplyva otidzka, jakou roli hraji baze v genetickém
kédu, analogizujeme-li jej s pfirozenym jazykem a predpokladdme-li obdobny de-
sign obou kédd.

Pismena zcela intuitivné vnimame jako nedélitelna. Tvofena jsou ovSem na za-
kladé vzajemnych vztahi, které diferencuji jedno pismeno od druhého. Kazdé pis-
meno je pak tvoreno souborem vlastnosti, ktery jej charakterizuje a zarover odliSuje
od ostatnich. Lingvistika tyto vlastnosti nazyva distinktivnimi rysy. Pismena textu
tak miZeme chépat jako soubory distinktivnich rysa. S touto rovinou jsme pfi ana-
lyze prirozeného jazyka prozatim nepracovali.

Pro zavedenf roviny distinktivnich rysti do analyzy postupujeme nésledujicim
zptisobem: kazdé z pismen charakterizujeme jeho vlastnostmi (distinktivnimi rysy),
které jej odlisuji od ostatnich. NeuZili jsme tradi¢né lingvistikou popisované distink-
tivni rysy ve smyslu akustickych vlastnosti hlasek, kterych je ve fonologickych po-
pisech vice nez deset. Pouzili jsme nejmensi mozny pocet k pismentim arbitrdrné
prifazenych distinktivnich ryst schopnych odliSovat pismena ¢estiny. Pro ¢eskou
abecedu je takovych opozic nutnych pouze Sest. V textu je kazdé pismeno reprezen-
tovano unik4tnim Fetézcem Zesti pozic obsazenych jedni¢kou nebo nulou (tedy pii-
tomnych nebo nep#itomnych vlastnosti arbitrdrnich distinktivnich ryst). Takto nové
reprezentovany text zmapujeme a porovname s vysledky mapovani mRNA.

Vysledek mapovéni distinktivnich ryst ¢eského textu (viz obrazek 12) ndm od-
haluje typy pribéhd, které se projevily u 1-gramil a 2-gram bazi DNA (obrazek 11).
U mapovan{ pismen podobné prabéhy nenachdzime. Prubéhtm 1-gramti az 5-grami
distinktivnich ryst pismen ¢eského textu ovsem odpovidaji pritbéhy grafii 1-gramt
a 2-gramu bazi. U distinktivnich rysi je z dGvodu jejich po¢tu mezi pribéhy pozvol-
néjsi prechod. Pribéhu grafu 6-grami distinktivnich ryst odpovidé priabéh 3-gramt
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béazi. Z toho mGZeme usuzovat, Ze baze maji v designu genetického kédu obdobnou
roli jako distinktivni rysy pismen v designu prirozeného jazyka.

ZAVER

Na zakladé aplikace Zipfova zdkona na n-gramy bazi DNA, pismena textu priroze-
ného jazyka a na distinktivn{ rysy pismen textu pfirozeného jazyka mizeme usu-
zovat, Ze nukleotidové baze DNA plni v designu genetického kédu roli analogickou
distinktivnim rysim pismen textu prirozeného jazyka. Triplety bazi jsou déle analo-
gické pismentim. Kombinace triplett jsou nasledné analogii slov.

Nasim cilem bylo ovéreni analogie DNA a prirozeného jazyka. Jakobson formulo-
val analogii bazi DNA a pismen, tripletd a slov, genti a vét. NaSe analyzy tento design
genetického kédu zpochybniuji a ukazuji analogii bazi DNA s distinktivnimi rysy,
tripletl s pismeny a kombinaci tripletd se slovy. VSeobecné uzivana analogie bazi
jakoZto pismen genetického textu se tak jevi jako chybnd. Reprezentace genetického
zapisu sledem pismen odpovidajicich bazim (A, C, G, T) z¥ejmé zap¥i¢inila pevné
ukotveni této analogie ve védecké praxi a vlaickém pojimani genetického kédu. Nase
vysledky vsak jasné ukazuji, Ze tato analogie je vzhledem k designu prirozeného ja-
zyka nespravnd a ze ,baze nejsou pismena“.
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