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* Vorstellung des Forderprogramms & der Projektpartner
* Vorstellung der Projektsstruktur & der Zielsetzung
* linguistische Teilvorhaben: Metalemmaliste

* bio-informatisches Teilvorhaben: Erstellung von
Ontologien, quantitative Analysen

* informatisches Teilvorhaben: integrativ
* Identifikation analoger Mechanismen
* Zielsetzung: Anwendungs- und Einsatzmoglichkeiten
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BMBF-Forderprogramm
"Wechselwirkungen zwischen

Natur- und Geisteswissenschaften"

* In diesem Forderschwerpunkt arbeiten geistes- und
naturwissenschaftliche Facher in interdisziplinaren
Forschungsverblinden zusammen.

* In die interdisziplinare Zusammenarbeit mussen sowonhl
geisteswissenschaftliche als auch naturwissenschattlich-
technische, mathematische oder
informationstechnologische Kompetenz einfliel3en.

* Sowohl der Einsatz naturwissenschatftlicher Methoden in
den Geisteswissenschaften als auch umgekehrt, der
Einsatz geisteswissenschaftlicher Methoden in den
Naturwissenschaften ist erwunscht, um nicht zuletzt

| neue Methoden zu entwickeln.



Vorstellung der Verbundpartner

Verbundkoordinator

kompetenzzentum  Prof. Dr. Claudine Moulin, Kompetenzzentrum fur elektronische
fiir elektronische ErschlieBungs-

i raiaionsetavenn - Ergchlieflungs- und Publikationsverfahren in den
Geisteswissenschaften, Universitat Trier

Verbundpartner
(I)[_S) INSTITUT FUR Prof. Dr. Ludwig Eichinger, Institut fir Deutsche Sprache,
DS) DEUTSCHE SPRACHE  Mannheim
. Prof. Dr. Dietmar Seipel, Institut fur Informatik, Lehrstuhl far
iil Informatik |, Informationsstrukturen und wissensbasierte

Systeme, Universitat Wurzburg

Prof. Dr. Jorg Schultz, Dipl.-Biol., Theodor Boveri-Institut fur
Biowissenschaften/Bioinformatik, Universitat Wurzburg

UNIVERSITAT Prof. Dr. Werner Wegstein, Kompetenzzentrum EDV-Philolagie,
NUREBURD Universitat Warzburg ;
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Fragestellung und Ziel

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

> zentrale gemeinsame Kennzeichen (u.a.)

o Entwicklungsfahigkeit -> Historizitat

o Vielfalt bzw. Varianz der Erscheinungen
> differenzierteres Verstandnis der Konzepte und Mechanismen von
Entwicklung und Varianz ermoglicht

o neue und prazisere Verfahren der Informationsgewinnung

o der Speicherung

o Bearbeitung und

o Auswertung der dadurch gewonnenen Daten

alitat



und Forschung

Projektstruktur: 4 Teilvorhaben |

* TV1: Basis-Lemmaliste der neuhochdeutschen
Standardsprache

* TV 2: Klassifizierte Varietaten-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
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Geisteswissenschaftliche Teilvorhaben

Linguistik
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und Forschung

()[) NSTTUT FOR Institut fur deutsche Sprache
\DS/ DEUTSCHE SPRACHE In Mannheim |DS)

* TV 1. 'Erstellung der Standardlemmaliste’

* IDS betreut die Entwicklung einer Lemmaliste der nhd.
Standardsprache

* als Netzstruktur (Verweisstruktur) organisiert

* erlaubt den semasiologischen Zugriff auf samtliche
Varietaten

* Ausgangspunkt: DeReWo-Korpus und DeReWo-Liste
* Weiterbearbeitung
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Auszug aus der
DeReWo-Liste
mit einfacher
XML-Struktur:
Zahler, Lemma,
Haufigkeitsgruppe

I i
L 'Lr\? "1'9? jé'\-':\,glmetalI'l,DATEN'l,DeReWD'l,derewo.me

<entry id="29971" lemma="detoniert" group="17" />
<entry id="29972" lemma="Passagierzahl" group="17" />
<entry id="29973" lemma="Gotterdammerung" group="17" />
<entry id="29974" lemma="Exzellenz" group="17" />

<entry id="29975" lemma="Elegie" group="17" />

<entry id="29976" lemma="hervorholen" group="17" />
<entry id="29977" lemma="Wasserglas" group="17" />

<entry id="29978" lemma="Ursachenforschung" group="17" />
<entry id="29979" lemma="Sozialgeschichte" group="17" />
<entry id="29980" lemma="Reinigungsmittel” group="17" />
<entry id="29981" lemma="Mitbiirgerin" group="17" />
<entry id="29982" lemma="Fontane" group="17" />

<entry id="29983" lemma="Doktortitel" group="17" />

<entry id="29984" lemma="Zentralorgan" group="17" />
<entry id="29985" lemma="Vereinskasse" group="17" />
<entry id="29986" lemma="0Okkupation" group="17" />

<entry id="29987" lemma="Monopoly" group="17" />

<entry id="29988" lemma="Leerstelle" group="17" />

<entry id="29989" lemma="Konfirmand" group="17" />

<entry id="29990" lemma="Kerzenlicht" group="17" />

<entry id="29991" lemma="Filmreihe" group="17" />

<entry id="29992" lemma="Einsender" group="17" />

<entry id="29993" lemma="Bastille" group="17" />

<entry id="29994" lemma="Badesaison" group="17" />

<entry id="29995" lemma="ausspionieren"” group="17" />
<entry id="29996" lemma="appetitlich” group="17" />

<entry id="29997" lemma="allerwenigste" group="17" />
<entry id="29998" lemma="Verkehrsstrom" group="17" />
<entry id="29999" lemma="Philologe" group="17" />

</derewo>
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Verbundkoordinator: Kompetenzzentrum fur elektronische
Kompotenzzentrum Erschlieungs- und Publikationsverfahren in den

fiir elektronische ErschlieBungs-

e Pulatcverienin Geisteswissenschaften an der Universitat Trier

TV 2: 'Erstellung von klassifizierten Varietatenlemmalisten’,
semasiologische Vernetzung, Erkundungsmodul
onomasiologische Vernetzung

Datenbasis: Digitale Worterbucher, Worterbuchnetz

Exzerpiert werden Lemmaansatze und ggf. Lemmavarianten
sowie soweit als moglich entsprechende Symptomwerte
(Raum, Zeit, Textsorte etc.)

Varietatenlemmalisten werden mit der Basislemmaliste nach
semasiologischen Kriterien verknupft (Methodiken in TV 3)

Netzstruktur entsteht

Erkundungsmodul: onomasiologische Vernetzungstrukturen



# Brombeere - Broschader (Band 1, Spalten 1245 - 1252 )1 &

Brombeere £ wie schd, zur Verbr wgl K. 68, 5. auch Karte Brombeere m DWA 20

Brambee {brambg ) [verbr. it pfilz -elsass, Grenzgebiet PS-Lembg KL -Frankst
W -Weidth Hardbg Dawkch Wachh LTT- 81sh/Gr Limbghf TA - 1td GH-Hayna Eh'zab ],

Brombee fbrom-) [KU-Schonbg HB-Brenschb PS-Geisbg KL-Hitschhs d'mohr O'sulzh
Rocldls Sch_tnales Geblet msﬁhﬂﬂ T aiclt 11 Reanltth FR_&Thel Flasah Feeet B anen smamerhen

spey u. Genmh (neben Srapn

[P3-O'simt Gal-Sap Buch-A'
schindhd Erfw Geishg FE-H

Germh GH-Hagh Don Franzt
[werbr. in Eaum zwischen St
Horschb BEO-Schneebght I

Gal-Moosbg Bruckenth Ottenhs Rosenbg Fehlb ], Bresmbie” [Kus KU-Etechbg Theisbgsto
HE-Alth TE-Eebh Pirmas PS-Erlbn Don-Alexanderhs Tschest 5t Andreas

Buch-Tereblestie], Brimbes [PS-Merzalb BZ-Annw Rambg], Blambee’ [verbr. im Raum
sidl Lu'haf (val. BERTRAM 141)], Blombes” [GH-Sondhs], Blembes’ [GH-Knitth Bellh],

Brombeeres

Buich BEramer Bearel EWEB

Lothringisches WB

Elsassisches WB

Brame [nZweibricker Ggd., Westrich vielfache (WILDE 34) LU-Friesh], Breme (brema’,

selten brams’ ) [verbr. nérdl WPE NPf nérdl VPEBZ-Eillh verbr. Don Gal Buch], Breme’ ¢
(brems’ d) [KL-Molschb Wein], Bremde (brémeds’) [im Gebiet nordwestl K- Wolfst],

Brime' (broms’ ) [RO-Hallgt O'meosch Nd'meosch Als], Brume! (brumal) [PS-Rodalb
BZ-Apphf Eling Muhlhf Germbh GH-Hagh ], Bremel fhramal) [EB-Stauf FE-Catlshg 4'lemn
W -TIngst i einem Gebiet nordwestl, FE-Grinstdt Don-TUlmbach Liebling Gal-Zboiskal,

Breme' | [KB-Rams], Blame  (biams’) [FR-Flomh MW -Hardbg Wachh], Bleme’ (blems’)
[im Gebiet umn FR-Grinstdt (zusatnmen mit Blawme’ )], Flambee” [LU-Schauh Assh Iogh
NW-Forst Deidh Ruppbg LA-Cueichh], Flame [im Rawn Frankth (zusammen mit

Brombee’ )], Flome™ [FR-Bockh LU-Opp), Flembee’ [GH-Zeisk Herdt], Brdf
[GH-IdTustdt O'lustdt] (dasselbe Wort auch in dem etwa auf glewcher Héhe éstlich des
Ehems gelegenen Eulfhern). 25 Heckenbrombeere, Syn: Brummels-, Dorn-,

Brarm-beere BRhWWE

Rheinisches WB

|

Artikelgliederung

Erombeere
Bramer

Buch
Bram-beere RheinWh

nbeeren-kirbe
Brambeerkirb RheinWe

nheesren-saft
S3ft ElsWB

—. _.nheeren-weit

Buch Brambeerwein RheinWB
FPromenade

Buch Promenade RheinWB
profernierer

Buch promenieren RheinWB
pro nobis

Buch pronobissen RheinWe
Prapeler

Buch brebeln 'RheinWB
Propeller

Buch Propeller Rhein'WE

Suchen im Wirerbuch

Beerfe) ElsWB
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mhd. Wbb

(BMZ und
Lexer)

hist.
nhd. Wb.
(Grimm)

Pfalz. Wb

Rhein. Wb
Els. Wb

Lothr. Wb

Bezugssysteme: Worterblcher

bramber T2 [F stn. brombeere. sumerl. 40.70. 56,77. 57,53, ¢
1. 258, daz hulfe m miht e brambere Mone alfd. schaiisp. 3,44

bram-ber 7 stn. (s 1 104%) brombeere MONE schausp. EILH

swarz geverwet als emn zitic bramber TROI 32743, bromber HPT.

BROMBEERE, /. rubum, brambeere, schwankt irn branbeere,

Bd. 2,
branbire, bramber, braunbeere. brobeere, braubeer. brommer. DASY
brombeer moriii Fibi.

Brombeere {: wie schd., zur Verbr. vel. K. 68, s. auch Karte

m DWA X, Brambee” (brambé”) [verbr. un pfalz.-elsiss. Grew

Bram-beere Formen. mit erthaltenem -beere v, brim- = brom-:

Brombes, PL. zU Klevld [bromOlberOn Rees-Brinen, bram Oibes |

Brambeer, Brombeer, Brombere, Bromer(e), Bromert, Brimer,

Bromter, Blombeer, Blomber, Blomere [Pramper Ndrirdd. Wingen Lol
Promper Co.; Prumper Ensish. Urbig Su. Mutzig Str. K. Z. Betschd.;
Prumpara Pfetterhsn.; Promara Roppenzw. Hiuzin.; Promar Co. Rehw.

Brimer [bremoar, breimar 57.] . Brombeerstrauch. — els. 2, 189

Bramer; mhd. bramber.
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standardisiertes Bezugssystem: Metalemmaliste g«

Metalemma (nhd. Standard, offentlicher Sprachgebrauch)

o gemeinsames Drittes

o verbindet unterschiedliche Wortparadigmen der Varietaten

o Schnittstelle fur externe Informationssysteme (z.B.

Ontologien)

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

o Varietatenlemmata mussen mit Metalemmata in Bezug
gesetzt werden

o Bildung von Pseudo-Metalemmata, z.B. flr ausgestorbene
| Worter

alitat



naturwissenschaftliches Teilvorhaben

Bio-Informatik
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Theodor Boveri-Institut fur Biowissenschaften/Bioinforn}atik,
Universitat Wurzburg

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

* ldentifikation analoger Prozesse
* quantitativer Vergleich dieser Prozesse

* Erstellung von Ontologien der beteiligten Entitaten sowie der
Varianz erzeugenden Mechanismen fur Genome und
Sprachen

* Ontoverse-Software (www.ontoverse.org)

* Modellierung von Objekten und ihren Beziehungen in Sprache
(Wort, Morphem, Buchstabe) und Genomen (Protein,
Domane, Aminosaure)

* Integration ausgewahlter Varianz erzeugender Mechanismen
(Wort- / Genfusion, Wort- / Genverlust, horizontaler Transfer)

* Mapping der Ontologien fur Genome und Sprache

alitat


http://www.ontoverse.org/
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»
Datenbasis Biologie
Genomische Datenbank

=10ix]
Datei Bearbeiten  Ansicht  Chronik  Lesezeichen  Extras  Hilfe
<f‘:| - - @ "g |@ hittp: f funae . ensembl. argfiCanis_Familiaris finde:x. html 'w\l
’ Erste Schritte k;,' Aktuelle Machrichten

e f Ensembl ) og

&-]

-

| Search>> |_

Dec 2007

Your Ensembl Explore the Canis familiaris genome

= Login or Register

Search Ensembl Canis familiaris

@ About User Accounts .
Search: I

Help & Documentation 2.4 chromosome 3 or

= Setting up an Ensembl
Website

= Data Downloads
= About Ensembl
= Using Ensembl

Karyotype

Click on a chromosame for a closer view

gt

2 3 4 5 6 7 8 9 101112 1314

J00000000on;

516 17 18 19 20 21 22 23 24 2526 27 28

Ensembl Archive

<f View previous release of
page in Archive!

€/ Stable Archive!
page

icrocebus
murinus

U0000Uo00e

20030 3 3233 3 I EIT B/ W T
Jurnp directly to sequence position

Chromosome |== j arregion |
Fror fhp: l—
Totep [

What's New in Ensembl 48

Canis familiaris News

There is no Canis familiaris-specific news this release

General News

23:10000..200000 or G59FM41

About the Dog genome

Assembly
! - This site provides the gene annotation set

* based on the whole genome shotgun
QMGEY assembly CanFam2.0, which was
sequenced and assembled by the Broad
Institute of MIT/Harward The assembly was
released in May 2005,

Farmare information, see Lindblad-Toh, K,
et al. (2009). Genome sequence, comparative analysis and
haplotype structure ofthe domestic dog. Wature £35 803-814

Annotation

The gene build was run via a reasonably standard Ensernbl
marmmalian pipeling, modifed to make optimal choices of
source proteins for each gene. This analysis gives 22874
genes with 29128 transcripts

Statistics
Assembly: CanFam 2.0, hMay 20086
Genebuild: Ensembl, Dec 2006

Database version: 4827

+ Change to SliceAdaptor ) Known protein-coding genes*'*: 1,461
The method fetch_by_region in

Bio:EnsEMBL:DBSQL: SliceAdaptor has an additional Projected protein-coding genes; 14,081

optional argument $no_fuzz which, if setto a true value, Mo sl remectenivn cernelivres comrvoee R

Fertig

Frei verfugbar

www.ensembl.org




iIntegratives Teilvorhaben

Informatik
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Institut fUr Informatik, Informationsstrukturen und wissensbagsierte
mﬁgi% Systeme & Kompetenzzentrum E[?\_{-Phi_! logie
- E!I Universitat Wurzburg

* TV 3.2: "Technik: Visualisierung, Gridifizierung,
Modellierung der Vernetzung'

* Qrganisation der effizienten Verarbeitung und
Speicherung der Daten

* Zusammenfuhrung der Konzepte von Genomik und
Sprachwissenschaft

* adaquate Prasentation der Daten
* Visualisierungen von Beziehungen und Vernetzungen
* Integration der Ergebnisse in TextGrid
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n
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Bundesministerium

vorlaufiger 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 Ubel ode guot /w. 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> — @ D

/nf—
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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 |

* Worterbuchbuchkanzleien

* Projekt regionalsprache.de (REDE): Forschungsplattform
zu den modernen Regionalsprachen des Deutschen
(Forschungszentrum Deutscher Sprachatlas, Marburg)

* TextGrid: Modulare Plattform fur verteilte und
kooperative wissenschaftliche Textdatenverarbeitung -
ein Community-Grid fur die Geisteswissenschaften

logie
n
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Kooperationen: z.B. TextGrid

TextGridLab

File Edit ¥ML - Search Tools ‘Window Help

|58 R Con & |Ehek s | @ | 5 |

Sy |% wioerterbuchnetz-Suche @ Project [ User Administration @. Research

Dictionary Search Mask &2

kKeyword I Brimbeer?
Lirnit: I a0

Searchtype ™ exact % fuzzy

™ linked lermmas only

{= [#] Dictionaries
El-[#] sprachstadien tbergreifend

- [#] Autoren wiirterbiicher
- [#] Dialekk Wirterbiicher
- [¥] Elsdssisches Wirterbuch

- [#] Pfalzisches Wirterbuch

- [#] Rheinisches Wirterbuch Nachtrige

E-[#] Mittelhachdeutsche Warterbiicher

- [#] Mittelhochdeutsches Handwirterbuch von M. Lexer

--[¥] Findebuch zum mittelhochdeutschen Wortschatz
=[] Luzemburger Warterbicher

- [#] Worterbuch der Luxemburger Umgangssprache
- [#] Worterbuch der Luxemburger Mundart

Dictionary Search Results Yiew &2

Searchlemma:
12 results

Lemma)Cickionary

| First Line

=-Bram-beere:

[=I- Brimbeere
.. PFWB
[=I- Brombeere
.. PPWB

=0 Brum-beere
.. PFWB

brambeere F. rubum, s, bromt

brombeere . rubum, brambee
brombeere . rubus, brombes
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|dentifikation analoger Mechanismen
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Die Entwicklung der idg. Sprachen

Hindi
Urdu

Evolution in der Linguistik und der Biologie

Englisch
Russisch Dinisch  Portugiesisch
Polnisch Schwedisch Catalan
Serbisch Norwegisch Ruménisch
Tschechisch Istindisch Italienisch
Slowenisch Afrikaans ~ Franzsisch

1500 n, Chr, -

1000 o, Chr, =

300, Che

0 &

500 v.Chr. -

1000 v.Chr. -

1500 v.Chr. -

2000 v.Chr. -

2500 v.Chr. -

3000 v.Chr. -

3500 v.Chr. -

Serbokroatisch Hollindisch Rétoromanisch
Singhalesisch Persisch Armenisch Albanisch Griechisch Bulgarisch Litauisch Deutsch Spanisch Irisch Walisisch
kot A Ay e
Lit, Preuisch
J;‘T = 1500 . Chr,
]
[ -
Tocherisch Altkirchenslaw.i | Ahd. Altwalisisch -~ 1000 n. Chr,
- - I e 1 ke
! ) :3 || Aliiseh
: : 4 Gotisch i lite 500 n.Chr.
] | !
\‘\ : : : : ’| /I \\\ % ¢ 0
{4 ! | b ’
I Altpersisch \ ‘? Uislovisch Baltisch 1, LateLn_xsch [
{ Avestisch \ | ; Urgermanisch 1 Urkeltisch _ g0, oy
i - Altgriechisch I/ / Vi If H '
Vedisches ‘ bt g 3
Sanskit ‘I‘ \\ { e // 1000 v.Che
Hg! O | ', Mykenisches Griechisch/ gt A 1500 1. Cit.
T | / e # ..
Indoiranisch \\\Hi@“-:h T i
o % a1 ot o ¥l _/
S \INDOEUROPAISCH/ .- - 20 v.Ch.
A S e 5 // /, /»/;
b S0 v’ i
UK . e - 500 v.Chr
Rekonstruertes Urindoeuropdisch
5 /! ' - 300 v.Ci,
/
i /
INDOEUROPAISCH VOR DER REKONSTRUKTION ~ 3500 v.Chr
\\ //
= 4000 v.Chr.

4000 v.Chr. -

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

i
Finheitliches Ursprungsindoeuropdisch

Die Entwicklung der Vertebraten

(Wirbeltiere)

-V A

1
|

Fish Birds Monotremes Marsupials " Eutherians
oy ——
200 ——— ‘
aom——
400 —+

Time (Myr aga)

> Unterschied der Zeitrau
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g
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regionale und historische Varianz
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Parameter: semasiologisch (ausdrucksseitig)

Idg.
idg.
ahd.
mhd.
ahd.
mhd.
nhd.

-

Varianz in der Sprache am Beispiel ,Brombeere’ @& _

*bher-
*bha-

brama, prama
brame
bram-beri
bram-ber
Brom-beere

Brombes
Brommelte
Bromele
Brambel
Bromere

hervorstehen, etwas Spitzes (z.B.
Dornen)

glanzen

Dornbusch
Dornbusch
Brombeere
Brombeere

Kleve
Dusseldorf
Bonn
Saarlouis
Schlettstadt

alitat

logie



Thiopurine S-methyltransferase

loss-of-function Mutationen

Pfam
Peptide
=MP= u

PFOSY2d

Scale Caal i 40 i 120 T 200 245
SHP ]_E-gend TR M S B Hon-Synanyrous

/

TMPT*2 A->P

TMPT*3A A->T TMPT*3C Y->C
Haufigste Variante in Haufigste Variante in
Amerikanisch / Kaukasisch Afro-Amerikanern

Regional verteilte Varianten beeinflussen Dosierung

von Medikamenten
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Varianz in der Sprache am Beispiel ,Brombeere’ &% _

Parameter: onomasiologisch (inhaltsseitig, semantisch)

nhd. Brom-beere
Dornbeer
Kratzbeer
Schmaéarzbeer, Schméasbeer, Schmelzbeer
Heckenbeer, Heckbes, Heckebraimcher

Tranbeer, Bachbeer,

Schwa(r)zbeer, Schmoazbel, Schwosbat, Woschbert

| Perdsbeer, Fuchsbeer, Katzentapen, Katzedoube

alitat

logie
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Neue Einheit — gleiche Funktion

Onomasiologische Nicht orthologe Gen-
Varianz Ersetzung

Brombeere

o T
B e e
- o-D-C ucose -6F & (ae robic decarhoxwlation)
15)[s3.19 5318
¥
HCE 1 = M e e L

f-D-Clucose-6P f_

Frucwae and
mannose metabolismn

16. Brombeere,

Fuchsbeere
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Horizontaler Transfer vs. Entlehnung

Entlehnungsmechanismen

FREMDSPRACHLICHE ENTLEHNUNGEN 1M DEUTSCHEN

Lehnwortschatz

Lehnwort /\

Lehnprigung
(Lexikalische Entlehnung)

(Semantische Entlehnung)

Fremdwort Lehnwort (i.e. Sinn) Lehnbildung Lehnbedeutung
(nicht assimiliert) (assimiliert) (morphologische Ahnlichkeit
und Teilidentitit des Inhalts)
Courage Pfingsten (griech. pentecoste) Heiland (lat. salvator)
Flirt Rettich (lat. radix) schneiden (engl. fo cut,
Palais schreiben (lat. scribere) »jemanden geflissentlich
Sputnik Wein (lat. vinum) iibersehenq)
Streike (engl. strike)
Lehnformung Lehnschépfung
(formal abhingig) (formal unabhingig)
Lehniibersetzung Lehniibertragung Zartgefiihl (frz. délicatesse)
(Glied fiir Glied) (frei) Umuwelt (frz. milieu)

Niethosen (engl. blue-jeans)

Halbuwelt (fez. demi-monde) Sinnbild (Symbol

Gewissen (lat. conscientia)
Mitlaut (Konsonant)

Rechtschreibung (Orthographie)

Vaterland (lat. patria)
Wolkenkratzer (engl. sky-scraper)

Horizontaler Gentransfer

C. trachomatis

R. prowazekii
Protomitochondrion

A fulgidus
Synechocystis fulg

sp.

DAGK, PK, PP, PLD, Trypsinlike
Ser-Protease, CBS, PDZ.,
PAD1, PR-1, vWFA, TPR

Lex ik o

alitat

logie



Strukturen:
Morpheme
Domanen

alitat
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Domanen in Proteinen

Struktur Sequenz

MEPFLRKRLAFLSEFFWNKIWPAGGEPVSDGSWSPDAEFPAEPGSPPAPARLEFRALSDERA
RCAGELSVSRGDWLFALQEDGEYLFARRLSSPFCTGLVPITCVAKTSPEPLSDQPWYFGD
ISRTQAQQLLLSAANAPGAFLVRPSESRRGDYSLSVRAQAKVCHYRISMAEDGGLYLOKG
QCEFSSLEELLSYYKANWKLLONPLLOPCMPOQKSQEQDQWERPRSEFVLRRKLGQGFEFGEV
WEGLWLGSVPVAVKVIKSADMKLDDLAQEIRTLKSLRHERLIRLHAVCSTGEPVYIVTEL
MRKGSLOQAYLGGPGGRTLSLPLLLSFACQVAEGMGYLECRRIVHRDLAARNVLVGDNLAC
KVADFGLARLLKDDVYSPSSSSKIPVKWTAPEAANYCIFSQKSDVWSEFGVEFLYEVETYGQ
CPYEGMSNHETLOQOVMQGYRLPRPPTCPAEVYVLMLECWKGSPEERPAFSVLQEKLGDIS
RCFYP

Domanen

=.m=a[sm ‘;ni S 3.=,

Lex | ik o ﬁ

alitat
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Domanen in Proteinen

Struktur Sequenz

MEPFLRKRLAFLSEFFWNKIWPAGGEPVSDGSWSPDAEFPAEPGSPPAPARLERALSDERA
RCAGELSVSRGDWLFALQEDGEYLFARRLSSPEFCTGLVPITCVAKTSPEPLSD

GLYLQKG
QCEFSSLEELLSYYKANWKLLONPLLOPCMPOKSQEQDOWERPRSEFVLRRKLGOGEFFGEV
WEGLWLGSVPVAVKVIKSADMKLDDLAQETIRTLKSLRHERLIRLHAVCSTGEPVYIVTEL
MRKGSLOQAYLGGPGGRTLSLPLLLSFACQVAEGMGYLECRRIVHRDLAARNVLVGDNLAC
KVADFGLARLLKDDVYSPSSSSKIPVKWTAPEAANYCIFSQKSDVWSEGVELYEVETYGQ
CPYEGMSNHETLOQOVMQOGYRLPRPPTCPAEVYVLMLECWKGSPEERPAFSVLQEKLGDIS
RCFYP

HiddenMarkov Modelle

Domanen

=.m=a[sm ‘;ni S 3.=,

alitat



Lexikon von Proteindomanen
Weitere Eintrage mit Proteinstamm?

-

http://smart.embl-heidelberg.de — @D




Domanen in Proteinen
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Domanen und Morpheme

alitat —o




Ziel

> Vergleich biologischer und sprachlicher Prozesse

> Systematische ldentifikation von analogen Konzepten und
Mechanismen

> Empirisch-quantitative Evaluierung dieser Prozesse



> Ontologie Varianz erzeugender Mechanismen
o Sprache
o Genomik
> Mapping der Ontologien
> |dentifikation von
o analogen Prozessen
o transferierbaren Methoden



und Forschung

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

logie
n
Lex ik + o . <graphie>

alitat



Empirisch-quantitative Evaluierung |

Gehorchen die Prozesse
gleichen empirischen Gesetzen?

Benotigt werden:
O Infrastruktur
o0 Daten

alitat



Datengrundlage ;;IA|

> Biologie > Sprachwissenschaft

o Verbundpartner beteiligt an o Verbundpartner beteiligt an
der Erarbeitung der der Erarbeitung der
benotigten Datenbasis benotigten Datenbasis

o Genomprojekte (Mensch, o digitale Worterbucher
Maus) (Lemmalisten)

o Dialektdatenbanken

— Bezugssystem vorhanden — Bezugssystem fehlt: Meta-
Lemmaliste

logie
n
D@L B

alitat



B\t
Anwendungs- und Einsatzmc’iglichkeit%n
fur linguistische Seite des Projekts

* neue und prazisere Verfahren der Informationsgewinnung

* Varianz kann z.B. fur phonologisch-graphonematische,
morphologische und lexikalische Analysen des
Wortschatzes uber eine Meta-Lemmaliste ausgeglichen
werden, ohne dass dadurch das sprachliche Basismaterial
verfalscht wird

* Recherche uber Metalemmaliste ermoglicht Suche auf
varianten Korpora uber standardisierten Zugang

* Verbesserung von Rechercheergebnissen
* Lemmatisierung varianter Texte

[ J
" EE
logie
n
Lex ik o graphie
alitat
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Herzlichen Dank fur lhre Aufmerksamkeit!

@
o
— & :

alitat —o

Dr. Andrea Rapp, Kompetenzzentrum Trier




Biologisch-linguistisches "Worterbuch'

Aminosauren 20

Domanen 5.000

Proteine/60.000-10.0000
Proteinkomplexe

Gene 20.000

Phoneme 13-75 (Deutsch ca. 39)
Basismorpheme $5.000-10.000 (Selbstandig)
Wortbildungs- 700-1.000 (Mobil)

morphem/Flexionsmorphem

ca. 40.000-100.000 +

Wortbildungsbauplane (Basismorph.+Flexionsm.)
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