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В статье рассматриваются возможности лингвистического (семиотического) описания 
генетического кода. Молекулярную генетику принято определять как отрасль биологии, 
которая исследует на молекулярном уровне модели и механизмы создания, обработки, 
передачи и хранения информации. Сходство между языком и обработкой генетиче-
ской информации интуитивно было осознано с момента создания генетики, многими 
исследователями отмечалось, что ген и геном могут быть рассмотрены как текст или 
язык. Если биомолекулярные процессы являются особым типом информационных, то 
они должны обладать наиболее важными характеристиками, общими для всех форм 
коммуникации. В качестве такой общей основы авторы указывают на текстовую орга-
низацию сигналов. Демонстрируется, что идея текстовой структурированности генети-
ческой информации может стать полезным инструментом при объяснении ее основных 
функциональных характеристик и механизмов. Разграничение между биохимической 
субстанцией и семиотической формой позволяет различать и описывать отношения, 
которые характерны не столько для биологических, сколько для знаковых систем (ди-
хотомия языка и речи, произвольность знака, контекстная зависимость, полисемия и 
синонимия, синхрония и диахрония). В частности, принцип контекстной зависимости 
позволяет описывать случаи, когда одна и та же биохимическая последовательность 
нуклеотидов в зависимости от их местоположения приобретает различное значение и 
выполняет различные функции. Тем самым можно выделить некоторые сущностные ха-
рактеристики экспрессии генов, общие с чтением человека: способность идентифици-
ровать биохимические последовательности, основанные на их функции в абстрактной 
системе, и различать тип и его контекстуально зависимые варианты. Таким образом, 
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обработка генетической информации может рассматриваться как некоторые операции 
по написанию, чтению и редактированию текста. Это позволяет описать генетическую 
информацию как двойственный – биохимический и семиотический – феном и в каче-
стве дополнения к существующим биохимическим методам использовать также и се-
миотический аппарат. Семиотико-информационный подход к геному позволяет найти 
новые формы упорядочения генетической информации и предложить системное объяс-
нение ряда явлений, ранее рассматриваемых как отклонения.
Ключевые слова: генетическая информация, генетический код, геном, семиотика

Геном – лингво-информационный подход

Аналогии между языком и геномом лежат на поверхности. Именно благо-
даря им в свое время была сформирована исходная терминология генетики, они 
же стали основой для расхожих метафор, таких, как, например, «язык, посред-
ством которого Бог создал жизнь» – выражение, употребленное Б. Клинтоном 
при торжественной церемонии подведения итогов проекта «Геном человека» 
в 2000 г. и впоследствии ставшее заглавием популярной книги руководителя 
этого проекта Ф. Колинза1. Уже само открытие генетического кода его первоот-
крыватель Ф. Крик описывал как процесс перевода с одного языка на другой2. 
К подобным аналогиям он прибегал как в популярных3, так и в академических 
публикациях4. Безусловно, сам ключевой термин «genetic translation» (генети-
ческая трансляция) вполне мог быть передан на русский язык путем перевода, 
но разработчики терминологии и в этом случае предпочли путь транслитера-
ции, при котором затемняется отсылающая к семиотическим процессам вну-
тренняя форма термина5 (ср. с такими терминами, как «транскрипт», «эдитинг», 
1 См. несколько ироничный обзор использования этой метафоры в: [Weigmann 2004].
2 Вяч.Вс. Иванов справедливо считает, что использование принципов семиотического ана-

лиза даже предшествовало фундаментальному открытию кода ДНК: «В середине ХХ века 
дешифровка генетического кода оказалась возможной, помимо всех других подготовивших 
ее открытий, еще и потому, что еще до окончательного успеха в описании двойной спирали 
Криком и Уотсоном была предложена в отчетливом виде Гамовым модель, построенная по 
аналогии с дешифровкой языкового текста» [Иванов, 2010, c. 31–52]. В самом деле, Г. Гамов 
применительно к генетическому коду применяет термин «translation», понимаемый именно 
в семиотическом смысле – как преобразование чисел («a long number written in a four-digital 
system» – «длинное число, записанное в четырехзначной системе») в «слова» («long “words” 
based on a 20-letter alphabet» – «длинное “слово” на основе алфавита из 20 букв»). «Возника-
ет, – пишет Гамов, – вопрос: каким образом эти четырехзначные номера могут быть переве-
дены в подобные “слова”» [Gamow, 1954, p. 318]. См. также [Marais, Kull, 2016].

3 Ср.: «Одно из важнейших биологических открытий шестидесятых годов заключалось в 
обнаружении генетического кода, малого словаря (в принципе похожего на азбуку Морзе), 
который переводит язык генетического материала, состоящий из четырех букв, на язык бел-
ка, исполнительный язык, состоящий из двадцати букв... Генетический код – это небольшой 
словарь, который устанавливает связь между языком нуклеиновых кислот из четырех букв и 
языком белков из двадцати букв» [Crick, 1981, p. 46; 171].

4 «Обнаружение генетического кода действительно является великим достижением. Это, в 
определенном смысле, ключ к молекулярной биологии, потому что он показывает, как связа-
ны друг с другом два великих полимерных языка: язык нуклеотидов и язык белков» [Crick, 
1966, p. 9].

5 Заметим, что в русском переводе, следуя уже устоявшейся в генетике традиции, возникает 
«раздвоение» английского «translation» и «translated». Переводчик Ф. Крика предпочел ис-
пользовать разнокоренную пару: «Процесс синтезирования белка с использованием фраг-
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«экспрессия» и др.). Но даже при использовании «незатемненных» терминов, 
таких, как «код», «информация», «язык», «словарь», «алфавит», «семантика», 
«транскрипция», «чтение», «полисемия», и т. п., обычно игнорировалось их 
собственно семиотическое или лингвистическое содержание, направленное на 
описание тех или иных информационных процессов и механизмов. Вероятно, 
это объясняется тем, что данные процессы описываются как биохимические 
реакции, и семиотические аналогии генетикам и биохимикам представляют-
ся неуместными. Об этом с иронией писал еще Ф. Жакоб, первооткрыватель 
информационной РНК и собеседник выдающегося лингвиста Р. Якобсона по 
программам французского телевидения: «Когда в поле зрения оказывается ка-
кой-либо абстрактный элемент типа гена, биологи не успокаиваются до тех 
пор, пока не заменят абстрактную единицу материальными компонентами, 
частицами или молекулами, словно теория, чтобы играть в биологии какую-то 
роль, должна прежде всего оперировать какой-либо конкретной моделью» 
[Жакоб, 1990, c. 139].

То же явление было отмечено и одним из пионеров российской биосемио-
тики А.Е. Седовым: «Генетикам не до методологической рефлексии – так они 
поглощены анализом структур функций самих генов и генных систем» [Седов, 
2000, с. 526]. Между тем возможная экспликация функционально-смыслового 
потенциала понятий семиотики и теории коммуникации может существенно 
дополнить наше понимание происходящих биомолекулярных процессов, и 
уже само по себе использование лингвистических понятий, пусть даже и в 
метафорической форме, в теоретической генетике принесло зримые плоды. 
Так, имея в виду само понятие кода, Ф. Жакоб отмечал: «...Если лингвисти-
ческая модель доказала свою исключительную ценность при молекулярном 
анализе наследственности, то это, возможно, потому, что она в равной степени 
применима как к структуре, так и к функциям генетической материи. Нечасто 
модель, навязанная концепциями своего времени, находила столь точное при-
менение» [Жакоб, 1990, c. 140].

Разумеется, речь идет не о решении генетических проблем методами се-
миотики и лингвистики, а именно о моделировании (о том, что «понимание 
одной из систем может помочь в анализе другой» [Жакоб, 1990, c. 140]). Од-
нако следует заметить, что Ф. Жакоб выражал скорее свое ви́дение, нежели 
констатировал имеющееся положение дел, – лишь при очень большом желании 
можно разглядеть в генетике результаты применения лингвистической методо-
логии, а не простого уподобления генетического кода языковым структурам.

Подобные попытки предпринимались неоднократно, начиная с 1960-х гг. 
Еще полвека назад синтез семиотики и биологии привел к рождению новой 
дисциплины – биосемиотики. Сам термин появляется в 1962 г. у Ф. Ротшильда 
[Rotshild, 1962]; независимо от него в отечественной науке был введен в [Сте-
панов, 1971] и биогерменевтике С.Е. Чебановым [Chebanov, 1999] (см. также 

мента информационной РНК в качестве инструкций, который называется трансляцией, обя-
зательно сложнее, так как инструкции написаны на языке РНК, состоящем из четырех букв, 
а их следует перевести с помощью химического механизма на язык белка из двадцати букв 
(курсив наш. – С.З., Р.Ж.)» [Крик, 2002, с. 76]. Принятый в русском термин «трансляция» 
акцентирует процесс переноса носителей генетической информации из одного участка РНК 
в другой, но при этом теряется сохраняющееся в английском обозначение процесса преобра-
зования единиц одного языка в единицы другого.
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[Kull, Emmeche, Hoffmeyer, 2011, p. 12]). Параллельно с биосемиотикой и био-
герменевтикой и частично совпадая, с ними развивается биоинформатика, а в 
последнее время также и биолингвистика [Augustyn, 2013], биосемантика и 
даже «протеиновая лингвистика» [Gimona, 2008]. Существующая литература 
по биосемиотике уже практически необозрима, поэтому ограничимся указа-
нием на относительно недавно вышедшие в свет коллективные монографии 
[Towards a Semiotic Biology, 2011] и [Biosemiotic Perspectives, 2015], где аде-
кватно представлены ее история и нынешнее состояние.

Имеет смысл особо остановиться на оформлении лингво-семиотического 
подхода в самой генетике, который трактуется как необходимое дополнение ее 
собственного методологического арсенала, а не как переформулировка уже из-
вестного в иных терминах или моделях. Семиотический подход к генетической 
информации и рассмотрение ее как текстов лег в основу, к сожалению, не до-
веденных в этом отношении до своего логического завершения перспективных 
системных исследований профессора В.А. Ратнера и его группы в Новосибир-
ске. Его пионерские идеи о процессах управления генетической информацией 
[Ратнер, 1965] в дальнейшем закономерно приводят к рассмотрению генов как 
лингво-информационных объектов и, соответственно, поискам механизмов 
их семиотического структурирования и выработке методов «информационно-
лингвистического подхода»:

Гены представляют собой не зачатки биологических структур, а напоминают 
линейные тексты (участки ДНК), записанные при помощи некоторых правил 
и несущие генетическую информацию о молекулярных структурах и функ-
циях... При этом во всех случаях и гены, и некодирующие участки – сегмен-
ты молекул ДНК, т. е. построены из того же алфавита четырех нуклеотидов. 
Поэтому различия между такими текстами не в их физической природе, а 
исключительно – в последовательностях символов-мономеров. В этом ключ 
информационно-лингвистического подхода. Значит, гены – не физические, а 
информационные единицы наследственности [Ратнер, 2000].

Подобный подход отчасти нашел воплощение при создании таких дисци-
плин, как биосемиотика и биоинформатика, однако в целом оказался явно на 
периферии. На наш взгляд, это было связано с тем, что общие принципы се-
миотического описания применительно к генетической организации оказались 
в должной мере непроясненными, почему и подменялись описанием биохими-
ческих процессов. Кроме того, аналогии с языком за редкими исключениями 
носили поверхностный характер, ограничивались заимствованием терминоло-
гии, но не опирались на методы и результаты лингвистики и семиотики. Поэто-
му считаем необходимым рассмотреть прежде всего общую основу, роднящую 
генетические и информационные процессы.

Экспрессия генов как информационный процесс:  
общие характеристики

Молекулярную генетику принято определять как раздел биологии, изучаю-
щий на молекулярном уровне закономерности и механизмы хранения, переда-
чи, реализации и изменения генетической информации. Уже само это хресто-
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матийное определение выявляет глубинное тождество между молекулярными 
процессами, происходящими в генетике, и теми, которые связаны с созданием, 
хранением и передачей информации во всех остальных сферах. Но даже если 
оставить подобную экспликацию на будущее, очевидно, что она будет куда 
более эффективной, если попытаться прежде всего уяснить, как проявляет-
ся в молекулярной генетике эта общая основа, роднящая ее со всеми иными 
информационными процессами и системами. Именно такое понимание было 
заложено в сам термин «биоинформатика» его создателями [Hogeweg, 2011], 
хотя в настоящее время биоинформатика понимается скорее как дисциплина, 
сосредоточенная на компьютерном моделировании и обработке данных.

Между тем, если исходить из того, что биомолекулярные процессы есть 
особый тип информационных процессов, нужно признать за ними наиболее 
существенные характеристики, общие для всех видов коммуникации. Первым 
необходимым для осуществления коммуникации свойством можно считать ор-
ганизации сигналов в тексты. При коммуникации имеет место определенное 
структурирование информации на основе некоторых функционально-смысло-
вых характеристик, начальные единицы образуют значимые конфигурации, 
композиция которых формирует текст. Информативная единица коммуника-
ции, будь то социальная или биологическая, – не отдельный сигнал, а неко-
торая целостная структура, текст. С точки зрения качественных смысловых 
характеристик информации именно текст выступает формой ее организации 
(в отличие от теории информации К. Шеннона, основанной на чисто количе-
ственных характеристиках).

Уподобление генетической информации словам и тексту встречается еще у 
первооткрывателя ДНК Фридриха Мишера [Trifonov, 2000, р. 5], а достаточно 
эксплицитно выражено, по крайней мере, в ставшей классической нобелевской 
статье Ф. Крика и М. Ниренберга [Крик, Ниренберг, 1964]. Однако текст при 
этом понимался либо метафорически, либо предельно узко: не как языковая 
структура высшего уровня, а как некоторая графическая последовательность 
символов6. Подобные попытки, начиная с 1990-х гг., постепенно сошли на нет 
ввиду их малоинформативности. Однако это не свидетельствует против «тек-
стуальности» генома, а доказывает, что необходимы более тонкие и, главное, 
методологически более продуманные методы, учитывающие, что текст – это 
не графическое или даже синтаксическое, а семантическое и функциональное 
единство. Подобный подход достаточно хорошо разработан в лингвистике и 
поэтике, поэтому вполне достижимым представляется синтез методов, выра-
ботанных в этих дисциплинах, и описаний, направленных на выявление ком-
муникативных смысловых и функциональных аспектов организации генома, 
что вряд ли возможно, если сосредоточиться исключительно на фиксации его 
биохимической субстанции.

Второе необходимое для осуществления коммуникации свойство – вол-
новая природа канала передачи сигналов. Дистантная передача сигнала тре-
бует определенной среды, канала, что, в свою очередь, обусловливает вол-
новой характер распространения сигналов – будь то обычная звучащая речь 
или ее передача посредством световых, электромагнитных и любых других 
6 Ср.: [Соловьев, Кель, Рогозин, Колчанов, 1988; Ратнер, 1993]. Обзор подобных исследований 

дан нами в [Золян, Жданов, 2016].
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сигналов. Иной, не-дистантный способ передачи информации, по крайней 
мере, на нынешний день, неизвестен. Рассуждая чисто умозрительно, логич-
но предположить, что должны существовать определенные текстоподобные 
семиотические (лингвистические) и волновые механизмы структурирования 
процессов, связанных с генетической информацией. В пользу наличия неко-
торых неизвестных механизмов обработки генетической информации говорит 
возможность дистантного опознавания, «сканирования» достаточно длинных 
последовательностей и учета отдаленных контекстов7. В этих случаях трудно 
усмотреть биохимическое взаимодействие и соответствующий способ переда-
чи информации.

Следует упомянуть также об экспериментальных данных, свидетельствую-
щих о волновых механизмах взаимодействия. Среди них: выявленные еще в 
1923 г. А.Г. Гурвичем митогенетические лучи – ультрафиолетовые лучи, про-
дуцируемые самим организмом и вызывающие в нем деление клеток и, кроме 
того, влияющие на процессы белкового синтеза [Гурвич А., Гурвич Л., 1948; 
Владимирский, Чуян, 2008], а также данные о различных формах дистантного 
взаимодействия между бактериями [Николаев, 1992; Николаев, 2000].

Семиотические характеристики генетического кода

В подтверждение справедливости предложенного В.А. Ратнером инфор-
мационно-лингвистического подхода укажем на три ключевых признака ор-
ганизации генетической информации, которые являются фундаментальными 
характеристиками семиотических систем, но крайне необычны для биохими-
ческих объектов.

Первый признак – наличие различных кодов: помимо канонического, харак-
терного для эукариот (т. е. обладающих ядром клеток), существуют несколько 
отличные коды у прокариот (т. е. безъядерных клеток) и происшедших от них 
митохондрий. Так, генетика человека определяется двумя несовпадающими 
кодами – каноническим и митохондриальным [Barrell, Bankier, Drouin, 1979]. 
В этих кодах триптофан и метионин кодируются различно. Еще больше раз-
личий можно наблюдать в генетических кодах организмов, принадлежащих к 
различным доменам8. Кроме того, изменялись сами принципы кодирования. 
Так, существующий триплетный код происходит из более древнего дублетно-
7 Ср.: «Считывание мРНК в пределах одного цистрона не всегда является непрерывным. Пер-

воначально считалось, что последовательность нуклеотидов в мРНК всегда читается непре-
рывно от инициирующего до терминирующего кодона. Однако оказалось, что при трансля-
ции мРНК гена 60 фага Т4 последовательность значительной длины может пропускаться. 
При этом рибосома совершает как бы прыжок по мРНК с одного глицинового кодона GGA, 
находящегося перед терминирующим кодоном UAG, на другой глициновый кодон GGA, ко-
торый отстоит от первого на 50 нуклеотидов. Механизм этого явления пока не очень ясен» 
[Овчинников, 1998, с. 14]. См. также приводимые в следующем разделе данные о кодирова-
нии старт-кодона, пироллизина и селеноцистеина.

8 Ср.: «...у 16 типов организмов генетический код отличается от канонического. Например 
многие виды зеленых водорослей Acetabularia транслируют стандартные стоп-кодоны UAG 
и UAA в аминокислоту глицин. Представители почти всех трех доменов живых организмов 
иногда прочитывают стандартный стоп-кодон UGA как 21-ю аминокислоту селеноцистеин, 
не относящуюся к 20 стандартным. Селеноцистеин образуется при химической модифика-
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го, когда те же аминокислоты кодировались не тремя, а двумя нуклеотидами 
[Cоpley, Smith, Morowitz, 2005]. Как видим, связь между кодоном (кодирую-Smith, Morowitz, 2005]. Как видим, связь между кодоном (кодирую-, Morowitz, 2005]. Как видим, связь между кодоном (кодирую-Morowitz, 2005]. Как видим, связь между кодоном (кодирую-, 2005]. Как видим, связь между кодоном (кодирую-
щей аминокислоту тройкой нуклеотидов) и аминокислотой напоминает связь 
между означающим и означаемым – она не является детерминированной, а 
может изменяться как в диахронии, так и в синхронии. Принцип произвольно-
сти знака – безусловно, семиотическая характеристика, и производными от нее 
являются столь необычные для биохимии явления, как омонимия (полисемия, 
многозначность) и синонимия9 (избыточность) генетического кода: когда один 
и тот же кодон соотносится с различными аминокислотами или нонсенсами 
либо же одна и та же аминокислота кодируется различными кодонами.

Второй признак определим как противопоставление языка и речи. Генети-
ческий код обнаруживает такие фундаментальные свойства, которые не харак-
терны для формальных языков, но присущи естественным, а именно дуализм 
абстрактной системы и ее реализации – аналог дихотомии языка и речи, формы 
и субстанции. Между тем еще до открытия генетического кода Э. Шредингер 
указал на недостаточность «узкого» понимания кода: «Но термин шифроваль-
ный код, конечно, слишком узок… Они [хромосомные структуры. – С. З., Р. Ж.] 
являются и кодексом законов, и исполнительной властью или, употребляя дру-
гое сравнение, они являются одновременно и архитектором, и строителем» 
[Шредингер, 2002, с. 28].

Сам Шредингер связывал механизмы наследственности с хромосомами, 
что в дальнейшем оказалось неверным. Тем не менее последующие откры-
тия подтвердили правильность его идеи о функциональной разнородности 
процесса передачи генетической информации. Так, функции «законодателя» 
и «исполнителя», или «архитектора» и «строителя», отведены различным ме-
ханизмам: в ДНК хранится информация (схема), которая затем дублируется в 
информационной РНК и на основании которой в транспортной РНК проис-
ходит распознавание аминокислот, благодаря чему и осуществляется синтез 
белка. Как видим, в клетке разграничение между языком и речью оказывается 
не только актуальным, но и материализованным в различных биохимических 
структурах и локализованным на разных цепях. Примечательно, что хроноло-
гически РНК предшествует ДНК, однако в процессе синтеза исходной цепью 
оказывается ДНК, что также повторяет соотношение между языком и речью: 
в диахронии речь предшествует языку, в синхронии язык предшествует речи 
(подробнее см. в [Золян, 2016]).

Третий признак организации генетической информации, являющийся од-
новременно фундаментальной характеристикой семиотических систем, – это не 
встречающееся более нигде в природе явление контекстной зависимости. Один 
и тот же набор нуклеотидов в зависимости от контекста меняет значение (коди-
рует различные аминокислоты), а различные нуклеотиды в различных позици-
ях кодируют одну и ту же аминокислоту. Эта особенность генетического кода, 
сближающая его с естественными языками, была проницательно отмечена еще 

ции серина на стадии, когда последний еще не отсоединился от тРНК в составе рибосомы. 
Аналогично у представителей двух доменов (архебактерий и бактерий) стоп-кодон UAG 
прочитывается как 22-я аминокислота пирролизин» [Фриленд, Херст, 2004, с. 61].

9 О связи между этими характеристиками лингвистического знака см. классическую работу 
[Карцевский, 1965].



95Золян С.Т., Жданов Р.И. Геном как информационно-семантический феномен
выдающимся лингвистом Р. Якобсоном [Jakobson, 1970]. Так, не биохимиче-
ская субстанция, а семиотическая функция оказывается определяющей для 
всех этапов экспрессии генов (актуализации записанной в ДНК генетической 
информации путем ее транскрипции и трансляции в РНК). Свидетельством 
тому выступает уже сама возможность замены тимина в триплетах ДНК на 
урацил в кодонах/антикодонах РНК без какого-либо воздействия на их функ-
циональные характеристики. Далее, при передаче информации с одной цепи 
на другую как в РНК, так и в ДНК кодон и его зеркальный антипод антикодон 
неоднократно заменяются друг на друга при том, что их биохимический состав 
может быть полностью отличным. Например, метионин на различных цепях 
кодируется следующими тройками нуклеотидов: ATG (нетранскрибируемая 
цепь ДНК) – ТАС (транскрибируемая цепь ДНК) – AUG (кодон информацион-
ной РНК) – UAC (антикодон транспортной РНК)10. Однако при варьировании 
означающего сохраняется тождество означаемого (кодируемой аминокисло-
ты). Все эти различающиеся тройки выступают как позиционные варианты 
одного и того же знака (подробнее см. в [Золян, 2016]).

Можно привести и другие примеры контекстно-обусловленных измене-
ний. Тот же кодон, кодирующий метионин, может выступать как старт-кодон 
(сигнал начала синтеза белка). При этом в качестве определяющего контекста 
выступает вся информационная РНК. Как отмечал академик Л.П. Овчинников,

...для узнавания кодона в качестве инициирующего важен не только сам и, мо-
жет быть, не столько сам кодон, но какой-то контекст, делающий его иниции-
рующим. У эукариот инициация происходит… чаще всего с первого AUG, од-
нако только в том случае, если этот AUG находится в оптимальном контексте: 
за два нуклеотида до него обязательно должен находиться пурин (A или G), 
а непосредственно за ним должен следовать G. Если первый AUG в эука-
риотической иРНК находится не в оптимальном контексте, он пропускается 
и инициация начинается со следующего AUG. Для такой инициации очень 
важно также наличие кэп-структуры на 5’-конце иРНК и, как ни странно, по-
ли(А)-последовательности на противоположном конце молекулы. Кэп-струк-
тура и поли(А)- последовательность узнаются специфическими белками, 
которые также необходимы для инициации. При таком способе инициации 
трансляции у эукариот последовательность иРНК как бы просматривается 
(сканируется) с начала иРНК (от ее кэп-структуры) для поиска кодона AUG в 
оптимальном контексте [Овчинников, 1998, с. 13].

Отметим, что подобный механизм распознавания предполагает, во-первых, 
наличие некоторого аналога макро-структуры или даже суперструктуры – не-
которого каркаса, определяющего организацию всего текста в целом, в отличие 
от микроструктур, радиус действия которых ограничен отдельными сегментами 
(см.: [Дейк ван, Кинч, 1988]). Во-вторых, подобное удаленное распознавание и 
учет информации, содержащейся на противоположных концах молекулы, требу-
ет определенных волновых механизмов ее передачи («сканирования»).

Аналогично на основе дистантной контекстной зависимости оказывается 
возможным кодирование аминокислот, не входящих в канонический генети-
ческий код – пирролизина и селеноцистеина. Так, если за кодирующим участ-
10 Это обозначение нуклеотидов: А – аденин, Т – тимин, С – цитозин, G – гуанин; в РНК место 

тимина занимает урацил – U.
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ком гена следует особая последовательность нуклеотидов, называемая SECIS 
(selenocysteine insertion sequence), то стоп-кодон UGA интерпретируется как 
кодирующий селеноцистеин. Эта последовательность может отстоять от UGA 
на очень большое расстояние – иногда на расстояние 200 нуклеотидов, и на-
ходиться в нетранслируемой области иРНК. Подобным же образом, но уже 
посредством другого стоп-кодона (UAG), кодируется пирролизин [Turanov, 
Lobanov, Fomenko et al., 2008].

Указанные факты, с точки зрения биохимических закономерностей пред-
стающие загадочной «алхимией», получают системное объяснение, если под-
ходить к ним как к семиотическим, или, в терминах В.А. Ратнера, информа-
ционно-лингвистическим явлениям. В этом случае они выступают в качестве 
своеобразной реализации таких хорошо известных свойств знаковых систем, 
как многозначность и контекстная зависимость, произвольность и изменчи-
вость знака, текстообразная организация информации.

Подобные семиотические характеристики генетической информации вы-
являются уже на наиболее простом, первом уровне ее организации – уровне 
нуклеотидов и аминокислот. Между тем, перифразируя сказанное М. Хэллиде-
ем о тексте11, геном можно рассматривать и как последовательность нуклеоти-
дов и аминокислот, и как некоторую многомерную структуру, материализую-
щуюся в форме подобной последовательности. В качестве предварительных 
соображений заметим, что описание генома не сводимо исключительно к 
последовательности нуклеотидов – при рассмотрении его организации про-
слеживается четкая иерархия формирования внутритекстовых структурных и 
функциональных единиц. На первом уровне нуклеотиды формируют трипле-
ты, кодоны, которым соответствуют единицы второго уровня – аминокислоты. 
На третьем уровне последовательность аминокислот складывается в мотивы – 
генетические информационные блоки. Организация мотивов внутри молеку-
лы имеет два измерения – альфа-спирали и бета-структуры, что соответствует 
парадигматическому и синтагматическому измерению языкового текста (а в 
музыковедческих терминах – это управляемая законами гармонии соотне-
сенность мотивов и аккордов). Возможны также аналогии с метрическими и 
ритмическими структурами поэтической речи. Четвертый уровень текстовой 
организации генома – уровень топологических характеристик (поверхностей), 
на котором различные субтексты объединяются в целое.

В этой связи крайне интересной представляется развитие и конкретизация 
идеи А.Е. Седова о двух принципиально различных типах кодирования генетиче-
ской информации: буквенного (посредством нуклеотидов) и иероглифического, 
когда низкомолекулярные соединения выступают как комплексный целостный 
знак [Седов, web]. Тем самым вводится понятие уровня организации генома – 
как оно понимается в лингвистике: отношение «состоять из – включаться в». Это 
будет межуровневое отношение между знаками, состоящими из единиц-букв 
предшествующего уровня и, в свою очередь, являющимися компонентами еди-
ниц-иероглифов последующего уровня (сравните: слово состоит из морфем, но 
на следующем уровне словосочетания выступает как целостный знак-иероглиф).
11 Ср.: «Разумеется, нельзя оспаривать, что термин текст обозначает цепочку предложений, но 

важно при этом подчеркнуть, что в действительности текст реализуется в предложениях, а 
не конституируется ими» [Halliday, 1978, р. 135].
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Заключение

Рассмотрение молекулярных генетических процессов как информаци-
онных естественно приводит к вопросу о форме организации и каналах пе-
редачи этой информации. Возможность лингво-семиотической теории гено-
ма хорошо согласуется с общими представлениями о характере информаци-
онных процессов, но она никак не освещается в самой генетике. Между тем 
подобная постановка вопроса требует серьезной экспертизы. В ней можно 
увидеть основы альтернативного описания геномики человека. Разумеется, 
речь идет не о самих генетических процессах и механизмах, которые, без-
условно, есть биохимическая субстанция, а об их описании, метапредстав-
лении. Сами процессы от этого не меняются, но получают новое объяснение, 
и в результате могут быть выявлены важные характеристики организации 
генетической информации.

Следует исходить из того, что организация генома многоаспектна и мно-
гофакторна. Поэтому возможны различные модели организации генетической 
информации – не только внутридисциплинарные, но и меж- и трансдисципли-
нарные. Никакие семиотические модели не способны описать процессы био-
химического взаимодействия, но в то же время, как мы постарались показать, 
ряд характеристик генетической информации (язык и речь, контекстуальная 
зависимость, произвольность знака, синхрония и диахрония) не сводимы к 
биохимическим процессам и получают достаточно очевидное объяснение, 
если рассматривать их в качестве характеристик семиотических систем. Соб-
ственно генетическая значимость подобных семиотических характеристик 
неизвестна и может быть выявлена только совместно с генетиками. Однако 
само наличие таких характеристик дает весомое основание предполагать, что 
они обладают неясной на сегодняшний день функциональной значимостью. 
Задачей настоящей статьи было привлечь внимание к информационно-семио-
тическим аспектам генетических процессов. Надеемся, это поможет наметить 
контуры трансдисциплинарного подхода, при котором привычные биохими-
ческие модели экспрессии генов будут дополнены лингво-информационными 
(семиотическими).
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The article addresses the possibilities of linguistic (semiotic) description of the genetic 
code. Typically, molecular genetics is defined as a branch of biology that investigates on the 
molecular level the patterns and mechanisms of creating, processing, transmitting and storing 
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information. The substantial similarity between language and genetic information processing 
has been intuitively recognized since genetics was founded, and many scholars have noted 
the possibility of considering genes and genomes as texts or languages. The assumption that 
the bio-molecular processes are a special type of informational ones entails that they must 
share the most important characteristics common to all forms of communication. We shall 
intend to demonstrate that as such common ground, the textual organization of signals should 
be mentioned and the idea of the textual processing of the genetic information would be a 
useful tool for the explication of the basic functional characteristics of its structuring. The 
distinction between a biochemical substance and a semiotic form allows to distinguish and 
describe relationships that are characteristic not so much for biological as for sign systems 
(dichotomy of language and speech, arbitrariness of sign, contextual dependence, polysemy 
and homonymy, synchrony and diachrony). The principle of context sensitivity allows 
describe cases when biochemically same sequence of nucleotides, depending on its location, 
acquires a different meaning and performs a different function. In particular, some essential 
features of gene expression common with human reading can be revealed: this is a faculty 
to identify the biochemical sequences based on their function in an abstract system and 
distinguish between type and its contextual sensitive variants (tokens) of the same type. Thus 
the processing of genetic information is understood as some operations on text – as a writing, 
reading, and editing. This allows to describe genetic information as a dual – biochemical 
and semiotic entity, and apply as a complement to existing biochemical methods also a 
semiotic apparatus. The semiotic-informational approach to genome allows to reveal new 
forms of ordering of genetic information and to find a systemic explanation for a number of 
phenomena previously considered as deviations.
Keywords: genetic information, genetic code, genome, semiotics
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