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BMBF-Förderprogramm
"Wechselwirkungen zwischen 

Natur- und Geisteswissenschaften" 

• In diesem Förderschwerpunkt arbeiten geistes- und 
naturwissenschaftliche Fächer in interdisziplinären 
Forschungsverbünden zusammen.

• In die interdisziplinäre Zusammenarbeit müssen sowohl 
geisteswissenschaftliche als auch naturwissenschaftlich-
technische, mathematische oder 
informationstechnologische Kompetenz einfließen. 

• Sowohl der Einsatz naturwissenschaftlicher Methoden in 
den Geisteswissenschaften als auch umgekehrt, der 
Einsatz geisteswissenschaftlicher Methoden in den 
Naturwissenschaften ist erwünscht, um nicht zuletzt 
neue Methoden zu entwickeln. 



Vorstellung der Verbundpartner

Verbundkoordinator

Prof. Dr. Claudine Moulin, Kompetenzzentrum für elektronische 
Erschließungs- und Publikationsverfahren in den 
Geisteswissenschaften, Universität Trier

Verbundpartner

Prof. Dr. Ludwig Eichinger, Institut für Deutsche Sprache, 
Mannheim

Prof. Dr. Dietmar Seipel, Institut für Informatik, Lehrstuhl für 
Informatik I, Informationsstrukturen und wissensbasierte 
Systeme, Universität Würzburg

Prof. Dr. Jörg Schultz, Dipl.-Biol., Theodor Boveri-Institut für 
Biowissenschaften/Bioinformatik, Universität Würzburg

Prof. Dr. Werner Wegstein, Kompetenzzentrum EDV-Philologie, 
Universität Würzburg



Fragestellung und Ziel

 prinzipielle strukturelle Gemeinsamkeiten 
o zwischen Genomcode und sprachlichem Code 
o biologischer Entwicklung und Sprachentwicklung 

 zentrale gemeinsame Kennzeichen (u.a.)
o Entwicklungsfähigkeit -> Historizität 
o Vielfalt bzw. Varianz der Erscheinungen

 differenzierteres Verständnis der Konzepte und Mechanismen von 
Entwicklung und Varianz ermöglicht

o neue und präzisere Verfahren der Informationsgewinnung 
o der Speicherung
o Bearbeitung und
o Auswertung der dadurch gewonnenen Daten



Projektstruktur: 4 Teilvorhaben

• TV1: Basis-Lemmaliste der neuhochdeutschen 
Standardsprache 

• TV 2: Klassifizierte Varietäten-Lemmalisten, 
semasiologische Vernetzung, Erkundungsmodul 
onomasiologische Vernetzung 

• TV3.1: Grammatik der Varianz in Genomen und 
Sprache, Quantitative vergleichende Analysen 

• TV 3.2: Technik: Visualisierung, Gridifizierung,  
Modellierung der Vernetzung 



Geisteswissenschaftliche Teilvorhaben

Linguistik 



Institut für deutsche Sprache 
in Mannheim (IDS)

• TV 1: 'Erstellung der Standardlemmaliste'
• IDS betreut die Entwicklung einer Lemmaliste der nhd. 

Standardsprache 
• als Netzstruktur (Verweisstruktur) organisiert 
• erlaubt den semasiologischen Zugriff auf sämtliche 

Varietäten 
• Ausgangspunkt: DeReWo-Korpus und DeReWo-Liste 
• Weiterbearbeitung



Auszug aus der 
DeReWo-Liste
mit einfacher 
XML-Struktur:
Zähler, Lemma,
Häufigkeitsgruppe



Verbundkoordinator: Kompetenzzentrum für elektronische 
Erschließungs- und Publikationsverfahren in den 

Geisteswissenschaften an der Universität Trier

• TV 2: 'Erstellung von klassifizierten Varietätenlemmalisten', 
semasiologische Vernetzung, Erkundungsmodul 
onomasiologische Vernetzung 

• Datenbasis: Digitale Wörterbücher, Wörterbuchnetz
• Exzerpiert werden Lemmaansätze und ggf. Lemmavarianten 

sowie  soweit als möglich entsprechende Symptomwerte 
(Raum, Zeit, Textsorte etc.) 

• Varietätenlemmalisten werden mit der Basislemmaliste nach 
semasiologischen Kriterien verknüpft (Methodiken in TV 3) 

• Netzstruktur entsteht

• Erkundungsmodul: onomasiologische Vernetzungstrukturen



Lothringisches WB

Elsässisches WB

Rheinisches WB



Bezugssysteme: Wörterbücher
mhd. Wbb
(BMZ und 
Lexer)

hist.  
nhd. Wb.
(Grimm)

Pfälz. Wb

Rhein. Wb

Els. Wb

Lothr. Wb



standardisiertes Bezugssystem: Metalemmaliste

Metalemma (nhd. Standard, öffentlicher Sprachgebrauch) 
o gemeinsames Drittes 
o verbindet unterschiedliche Wortparadigmen der Varietäten
o Schnittstelle für externe Informationssysteme (z.B. 
Ontologien) 
o Kernbestand vorhanden

o Auf der Basis des IDS-Referenzkorpus Liste der 30.000 
häufigste Wörter als Grundlage für die Meta-Lemmaliste
oTeil-Lemmalisten (als Teil-Bezugssystem) zu spezifischen 
Bereichen, z.B. Sprachstufe Mittelhochdeutsch oder 
westmitteldeutsche Dialekte

o Varietätenlemmata müssen mit Metalemmata in Bezug 
gesetzt werden
o Bildung von Pseudo-Metalemmata, z.B.  für ausgestorbene 
Wörter



naturwissenschaftliches Teilvorhaben

Bio-Informatik



Theodor Boveri-Institut für Biowissenschaften/Bioinformatik, 
Universität Würzburg

• TV 3.1: Grammatik der Varianz in Genomen und Sprache, 
Quantitative vergleichende Analysen 

• Identifikation analoger Prozesse 
• quantitativer Vergleich dieser Prozesse 
• Erstellung von Ontologien der beteiligten Entitäten sowie der 

Varianz erzeugenden Mechanismen für Genome und 
Sprachen 

• Ontoverse-Software (www.ontoverse.org) 
• Modellierung von Objekten und ihren Beziehungen in Sprache 

(Wort, Morphem, Buchstabe) und Genomen (Protein, 
Domäne, Aminosäure)

• Integration ausgewählter Varianz erzeugender Mechanismen 
(Wort- / Genfusion, Wort- / Genverlust, horizontaler Transfer)

• Mapping der Ontologien für Genome und Sprache 

http://www.ontoverse.org/




Datenbasis Biologie
Genomische Datenbank

Frei verfügbar

www.ensembl.org



integratives Teilvorhaben

Informatik



Institut für Informatik, Informationsstrukturen und wissensbasierte 
Systeme & Kompetenzzentrum EDV-Philologie 

Universität Würzburg

• TV 3.2: 'Technik: Visualisierung, Gridifizierung, 
Modellierung der Vernetzung'

• Organisation der effizienten Verarbeitung und 
Speicherung der Daten 

• Zusammenführung der Konzepte von Genomik und 
Sprachwissenschaft 

• adäquate Präsentation der Daten 
• Visualisierungen von Beziehungen und Vernetzungen 
• Integration der Ergebnisse in TextGrid



vorläufiger Entwurf 
Seipel / Schneiker / Borek

<metalemma id="1" value="gut" pos="adjective" source="ids">
   <lemma corpus="ids" corpus_id="234" value="gut" lang="nhd"
      frequency_class="4" />
   <lemma corpus="lexer" corpus_id="5424" value="guot" 

lang="mhd" >
      <references corpus="bmz" corpus_id="122" />
      <example>

         bistu übel ode guot Iw. 27. 
      </example>
   </lemma>
   <lemma corpus="bmz" corpus_id="122" value="guot" 

lang="mhd">
      <references corpus="grimm" corpus_id="534" />
   </lemma>
      <lemma corpus="grimm" corpus_id="534" value="guot" 

lang="mhd" />
</metalemma>

http://germazope.uni-trier.de/Projects/WBB/woerterbuecher/bmz/mwvqvz/wbgui?lemid=QI0003
http://germazope.uni-trier.de/Projects/WBB/woerterbuecher/bmz/mwvqvz/wbgui?lemid=QI0003


weitere Kooperationen

• Wörterbuchbuchkanzleien
• Projekt regionalsprache.de (REDE): Forschungsplattform 

zu den modernen Regionalsprachen des Deutschen 
(Forschungszentrum Deutscher Sprachatlas, Marburg)

• TextGrid: Modulare Plattform für verteilte und 
kooperative wissenschaftliche Textdatenverarbeitung - 
ein Community-Grid für die Geisteswissenschaften 

• ...



Kooperationen: z.B. TextGrid



Identifikation analoger Mechanismen



Die Entwicklung der Vertebraten

(Wirbeltiere)

Die Entwicklung der idg. Sprachen

Graphik Stammbaum 
Arten

Evolution in der Linguistik und der Biologie

 Unterschied der Zeiträume!

aus: R.E. Keller, Die deutsche Sprache und ihre historische Entwicklung. Hamburg 1995, S. 32.



regionale und historische Varianz



Varianz in der Sprache am Beispiel ‚Brombeere‘

Parameter: semasiologisch (ausdrucksseitig)
idg. *bher- hervorstehen, etwas Spitzes (z.B. 
idg. *bha- glänzen Dornen)
ahd. brāma, prāma Dornbusch
mhd. brâme Dornbusch
ahd. brām-beri Brombeere
mhd. brâm-ber Brombeere
nhd. Brom-beere

Brombes Kleve
Brommelte Düsseldorf
Bromele Bonn
Brambel Saarlouis
Bromere Schlettstadt



TMPT*2 A->P TMPT*3C Y->C
Häufigste Variante in
Afro-Amerikanern

TMPT*3A A->T
Häufigste Variante in
Amerikanisch / Kaukasisch

Regional verteilte Varianten beeinflussen Dosierung
von Medikamenten

Thiopurine S-methyltransferase
loss-of-function Mutationen



Varianz in der Sprache am Beispiel ‚Brombeere‘

Parameter: onomasiologisch (inhaltsseitig, semantisch)

nhd. Brom-beere

Dornbeer

Kratzbeer

Schmärzbeer, Schmäsbeer, Schmelzbeer  

Heckenbeer, Heckbes, Heckebraimcher 

Tranbeer, Bachbeer,

Schwa(r)zbeer, Schmoazbel, Schwosbat, Woschbert 

Perdsbeer, Fuchsbeer, Katzentapen, Katzedoube 

 

 

 



Neue Einheit – gleiche Funktion

Brombeere

Fuchsbeere

Onomasiologische 

Varianz
Nicht orthologe Gen-
Ersetzung



Horizontaler Transfer vs. Entlehnung

Horizontaler GentransferEntlehnungsmechanismen



Strukturen: 
Morpheme
Domänen



Domänen in Proteinen

MEPFLRKRLAFLSFFWNKIWPAGGEPVSDGSWSPDAEFPAEPGSPPAPARLFRALSDFRA
RCAGELSVSRGDWLFALQEDGEYLFARRLSSPFCTGLVPITCVAKTSPEPLSDQPWYFGD
ISRTQAQQLLLSAANAPGAFLVRPSESRRGDYSLSVRAQAKVCHYRISMAEDGGLYLQKG
QCFSSLEELLSYYKANWKLLQNPLLQPCMPQKSQEQDQWERPRSEFVLRRKLGQGFFGEV
WEGLWLGSVPVAVKVIKSADMKLDDLAQEIRTLKSLRHERLIRLHAVCSTGEPVYIVTEL
MRKGSLQAYLGGPGGRTLSLPLLLSFACQVAEGMGYLECRRIVHRDLAARNVLVGDNLAC
KVADFGLARLLKDDVYSPSSSSKIPVKWTAPEAANYCIFSQKSDVWSFGVFLYEVFTYGQ
CPYEGMSNHETLQQVMQGYRLPRPPTCPAEVYVLMLECWKGSPEERPAFSVLQEKLGDIS
RCFYP

Struktur Sequenz

Domänen



Domänen in Proteinen

MEPFLRKRLAFLSFFWNKIWPAGGEPVSDGSWSPDAEFPAEPGSPPAPARLFRALSDFRA
RCAGELSVSRGDWLFALQEDGEYLFARRLSSPFCTGLVPITCVAKTSPEPLSDQPWYFGD
ISRTQAQQLLLSAANAPGAFLVRPSESRRGDYSLSVRAQAKVCHYRISMAEDGGLYLQKG
QCFSSLEELLSYYKANWKLLQNPLLQPCMPQKSQEQDQWERPRSEFVLRRKLGQGFFGEV
WEGLWLGSVPVAVKVIKSADMKLDDLAQEIRTLKSLRHERLIRLHAVCSTGEPVYIVTEL
MRKGSLQAYLGGPGGRTLSLPLLLSFACQVAEGMGYLECRRIVHRDLAARNVLVGDNLAC
KVADFGLARLLKDDVYSPSSSSKIPVKWTAPEAANYCIFSQKSDVWSFGVFLYEVFTYGQ
CPYEGMSNHETLQQVMQGYRLPRPPTCPAEVYVLMLECWKGSPEERPAFSVLQEKLGDIS
RCFYP

Struktur Sequenz

Domänen

Hidden Markov Modelle



Lexikon von Proteindomänen
Weitere Einträge mit Proteinstamm?

http://smart.embl-heidelberg.de



Domänen in Proteinen



Domänen und Morpheme



Ziel

Vergleich biologischer und sprachlicher Prozesse

Systematische Identifikation von analogen Konzepten und 
Mechanismen

Empirisch-quantitative Evaluierung dieser Prozesse



Identifikation analoger Konzepte und Mechanismen

Ontologie Varianz erzeugender Mechanismen
o Sprache
o Genomik

Mapping der Ontologien
Identifikation von
o analogen Prozessen
o transferierbaren Methoden



Informatik als integrierende Infrastruktur

Beide Felder nutzen informatische Methoden, z.B. 
o Statistik (z.B. HMM), 
o Data Mining/Text Mining (Clustering), 
o regelbasierte Verfahren, 
o Information Retrieval, 
o Grammatiken/FSA

Datenbanken
Datenintegration



Empirisch-quantitative Evaluierung

Gehorchen die Prozesse 
gleichen empirischen Gesetzen?

Benötigt werden:
o Infrastruktur
o Daten



Datengrundlage

Sprachwissenschaft
o Verbundpartner beteiligt an 

der Erarbeitung der 
benötigten Datenbasis

o digitale Wörterbücher 
(Lemmalisten)

o Dialektdatenbanken

→Bezugssystem fehlt: Meta-
Lemmaliste

Biologie
o Verbundpartner beteiligt an 

der Erarbeitung der 
benötigten Datenbasis

o Genomprojekte (Mensch, 
Maus)

→Bezugssystem vorhanden



Anwendungs- und Einsatzmöglichkeiten
für linguistische Seite des Projekts

• neue und präzisere Verfahren der Informationsgewinnung
• Varianz kann z.B. für phonologisch-graphonematische, 

morphologische und lexikalische Analysen des 
Wortschatzes über eine Meta-Lemmaliste ausgeglichen 
werden, ohne dass dadurch das sprachliche Basismaterial 
verfälscht wird 

• Recherche über Metalemmaliste ermöglicht Suche auf 
varianten Korpora über standardisierten Zugang 

• Verbesserung von Rechercheergebnissen 
• Lemmatisierung varianter Texte
• ...



Herzlichen Dank für Ihre Aufmerksamkeit!

Dr. Andrea Rapp, Kompetenzzentrum Trier



Biologisch-linguistisches 'Wörterbuch'

Aminosäuren 20 Phoneme 13-75 (Deutsch ca. 39)

Domänen 5.000 Basismorpheme  5.000-10.000 (Selbständig) 
Wortbildungs- 700-1.000 (Mobil)
morphem/Flexionsmorphem   

Proteine/60.000-10.0000 Wörter ca. 40.000-100.000 +
Proteinkomplexe

Gene 20.000 Wortbildungsbaupläne (Basismorph.+Flexionsm.)
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