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Кобякова И.И.1, Суховерхов А.В.2 

Возникновение, развитие и взаимодействие 
систем как фактор эволюционного развития 

 
Аннотация. В статье рассмотрены внутренние и внешние взаимодействия телео- 

номных систем и их влияние на механизмы / векторы направленности эволюции. Основные 
теоретические и методологические принципы статьи основаны на теории динамической, 
или процессуальной, онтологии, которая заменяет онтологию субстанций (предметов) он-
тологией процессов. Работа направлена на развитие концепций расширенного эволюцион-
ного синтеза путем включения в сферу биологических исследований основных положений 
динамической онтологии и идеи телеономности живых систем. В работе выделяются сле-
дующие типы внутренних и внешних взаимодействий, определяющих и направляющих 
эволюционное развитие систем: 1) сохранение целостности и устойчивых свойств собст-
венной структуры; 2) усложнение и дифференциация структуры; 3) конвергенция и дивер-
генция разных систем; 4) синергетическое взаимодействие; 5) ограничение; 6) индивидуа-
лизация; и 7) пластичность. Обосновывается, что взаимодействие систем может быть 
рассмотрено как один из фундаментальных факторов эволюционного развития наряду с 
мутацией генов, естественным отбором, конструированием экологических ниш и негене-
тическими системами наследования. 

Ключевые слова: расширенный эволюционный синтез; теория развивающихся систем; 
телеономия; динамическая онтология; теория эволюции. 
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Введение: как возникает природное многообразие? 
 

Несмотря на бурный рост научных открытий, развитие новых мето-
дов исследований, в эволюционной теории ХХI в. остается нерешенной 
загадка возникновения и расцвета сложных форм жизни. Почему, каким 
образом и при каких условиях из молекул появляются системы, конгломе-
раты, которые имеют признаки целостных образований и способны защи-
щать себя, находить и создавать комфортные для собственного развития 
ниши, формировать развивающиеся сообщества организмов и т.д. [Ильин, 
2021, с. 73–87; Князева, Алюшин, 2016, с. 16–31; Исакова, 2004]. 

Для объяснения «творческих» движущих сил эволюции классик 
эволюционизма Ч. Дарвин считал достаточным представление об изменчи-
вости как неограниченном источнике разнообразия организмов в природе, 
предоставляющей материал для естественного отбора. Естественный 
отбор при этом рассматривался в качестве главной действующей причины 
эволюции, а изменчивость – как почти полностью случайная и второсте-
пенная. 

Дарвиновская традиция понимания изменчивости сохранилась и в 
ХХ в. Такие исследователи движущих факторов эволюции, как Э. Майр,  
Дж. Симпсон, Ф. Добжанский, отказывались обсуждать природу изменчивости 
и отрицали идеи ортогенеза (направленности эволюции) [Попов, 2005].  
В тоже время, в связи с открытием генетического кода, у сторонников дан-
ного подхода появилась возможность объяснить природу и механизмы на-
следственной изменчивости посредством случайной мутации генов [Guer-
rero-Bosagna, 2017, p. 469–476]. Однако в дарвиновской градуалистической 
и селекционистской модели эволюции остается нерешенной, например, 
проблема «Кембрийского взрыва» («Кембрийский парадокс») – взрывооб-
разное возникновение новых видов в начале кембрийской эпохи. Гипотезы 
неодарвинистов о «долгой скрытой докембрийской эволюции» на данный 
момент не нашли подтверждения [Briggs, 2015]. 

В этом контексте русская эволюционная теория (Л.С. Берг, 
Д.Н. Соболев, А.А. Любищев, С.В. Мейен и др.) считала недостаточной 
идею случайного характера изменчивости и активно развивала идеи на-
правленности эволюции (ортогенеза, номогенеза) [Мейен, 2014, с. 2311–
2349; Sharov, Igamberdiev, 2014, с. 67–73]. На ортогенетических позициях 
стояли и многие зарубежные авторы. К. Нэгели, Р. фон Келликер, Э. Коуп, 
А. Хаятт, К. фон Бэр и другие ученые также выявляли телеономические и 
иные, не случайные, закономерности изменчивости [Попов, 2003, с. 26–49]. 
Эти ученые для объяснения развития биологических организмов стали 
рассматривать их как телеономные системы или системы, которые «раз-
виваются по собственным внутренним законам и, не имея самостоятель-
ной цели развития, ведут себя так, будто она у них есть» [Мамчур, 2006]. 

В статье обосновывается, что ни дарвинизм (неодарвинизм), с его преоб-
ладающим естественным отбором и случайной мутацией генов, ни ортогенез, с 
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его идеей внутренней направленности процессов, не являются единственны-
ми моделями, объясняющими изменчивость и направленность в эволюции. 
Цель статьи состоит в дополнении этих двух крайних позиций системным 
подходом, в котором изменчивость определяется не только внешними при-
родными факторами или внутренними индивидуальными факторами, но и 
взаимодействием самих биологических и социальных систем. В связи с этим 
задачами исследования являются разработка системного и надындивидуаль-
ного подхода в объяснении движущих факторов эволюции и включение в 
сферу исследований эволюционной теории не только индивидуальных физио-
логических изменений (главный объект эмпирических исследований эволюци-
онных биологов), но и крупных системных и организационных скачков, пе-
реходов и взаимодействий. 

В первую очередь рассмотрим возможность новой интеграции раз-
ных эволюционных парадигм в единую (расширенную) синтетическую 
теорию эволюции, учитывающую системный подход. 

 
 

Системно-динамический подход в эволюции 
 
Предлагаемая интегративная модель эволюции основана на идее того, 

что на разных стадиях развития и в разных обстоятельствах задействуются раз-
личные механизмы эволюции, что и приводит к разрозненности моделей ее 
описания. В частности, естественный отбор, как определяющий фактор, преоб-
ладает в более жестких условиях, тех предельных ситуациях, когда речь идет о 
самом существовании особи или таксона, когда для развития есть «бутылочное 
горлышко» обстоятельств, где действительно выживает сильнейший. 

С другой стороны, мир далеко не всегда развивается катастрофически. 
В рассуждения необходимо ввести такую составляющую, как бесконечное 
разнообразие мира с римановыми «многомерно протяженными величина-
ми». В более благоприятных оптимальных условиях окружающая среда 
предоставляет безграничные возможности, являясь уютной колыбелью 
для разнообразных форм существования биологических объектов: отлично 
адаптированные живые существа находят разнообразные возможности для 
образования комфортных ниш собственного развития. 

Этот тезис соответствует представлениям Т. Дикона, известного со-
временного антрополога, о роли «расслабленного отбора», например, в 
происхождении языка. Лепетание младенцев вдохновило Т. Дикона на 
представление о свободной игре при воспроизведении звуков. Особен-
ность ситуации – в низком уровне «давления» факторов среды; не ужесто-
чение естественного отбора, а облегчение его привело к свободному,  
«игровому» развитию способности к языку. Дальнейшее развитие новых 
нейронных связей в процессе коммуникации – вопрос времени и дальней-
шего взаимодействия. 
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Если рассмотреть в качестве движущего фактора случайные мутации 
генов, то они хорошо объясняют небольшие, градуалистичные эволюцион-
ные изменения (например, изменение окраски или формы листьев), но плохо 
объясняют революционные (пунктуалистические) трансформации, требую-
щие радикальной (не случайной), массовой и направленной перестройки 
организмов на протяжении многих поколений (например, переход к поло-
вому размножению или появление крыльев у насекомых). Такие изменения 
лучше объясняются ортогенетическими (номогенетическими) моделями 
эволюции или другими теориями, представленными в «расширенном эво-
люционном синтезе» [Попов, 2003, с. 26–49; Noble, 2013, p. 1235–1243]. 
Важно также отметить, что существует определенный изоморфизм биоло-
гического и научного развития. Как показано Т. Куном, научное развитие 
также имеет эволюционные (градуалистичные, кумулятивные) и революци-
онные фазы с полной сменой парадигмы развития [Кун, 1975; Яковлева, 
2013, с. 96–98]. 

Наиболее значимый для статьи аспект, который плохо вписывается в 
дарвиновскую модель эволюции, – это системные (метасистемные, синерге-
тические, организационные) переходы в эволюции – например, от однокле-
точных к многоклеточным организмам или к эусоциальности. На необхо-
димость разработки системного и синергетического подхода для описания 
этих эволюционных скачков указали К.С. Мережковский, В.Ф. Турчин, 
Дж.М. Смит, Э. Сатмари, П.А. Корнинг, Н. Гонтье и другие исследователи 
[Turchin, 1977; Сorning, 2020; Sukhoverkhov, Gontier, 2021]. 

Современные подходы к организмам как телеономным системам по-
зволяют рассмотреть причины и механизмы изменчивости с точки зрения 
универсальных законов взаимодействия систем. Необходимо отметить, 
что на уровне системных взаимодействий ряд математиков исключают 
случайность, расценивая наш мир как жестко детерминированный, в кото-
ром любое событие вызывает цепную реакцию следствий, обусловленных 
предзаданными параметрами событий [Урманцев, 1974]. Всякую рассмат-
риваемую систему, материальную или идеальную, он называет «объект-
системой» и предлагает рассматривать ее как единицу рода, большое  
внимание уделяя проблемам изоморфизма и полиморфизма. Согласно 
Ю.А. Урманцеву, системный подход должен и может дедуктивно выявить 
«что должно быть, что может быть и чего быть не может» [там же, с. 51]. 

Для такого выявления системных факторов направленности эволюции в 
статье предлагается добавить в эволюционную биологию некоторые тезисы ди-
намической онтологии – учения о бытии, которое позволило бы объяснить при-
роду, причины и направления развития биологических и социальных систем. 
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Динамическая онтология, энтропия, гомеостаз 
 
Динамическая, или процессуальная, онтология означает изучение того, 

как это мир меняется и эволюционирует, по какой траектории происходит 
реализация самоопределения системы в каждом конкретном случае [Данилова, 
Васильева, Кобякова, 2021; Process theories: сrossdisciplinary…, 2003]. Дина-
мическая онтология заменяет и дополняет онтологию субстанций онтологией 
процессов [Everything flows: towards…, 2018; Плотников, Исакова, Ембулае-
ва, 2018]. Включение принципа изменчивости в обсуждения природы эволю-
ции демонстрирует необходимость создания динамической модели бытия в 
отличие от привычной для биологов предметной (субстанциональной) модели. 
После классических онтологических моделей (Единого, Творения, Субъекта) 
достижениями постнеклассической философии являются онтология События 
«быть означает (всякий раз) быть иным», ситуационный подход (Н.М. Со- 
лодухо, И.И. Кобякова), системно-динамический подход. 

Данное исследование предполагает, что направленность эволюции 
объясняется не только индивидуальными генетическими изменениями, но 
и взаимодействием индивидуальных и надындивидуальных динамических 
систем. Живые организмы (телеономные системы) являются примером 
динамических систем, что дает обширную базу для рассуждений в русле 
динамической онтологии. Гносеологические концепции в рамках динами-
ческой онтологии знаменуют смещение акцентов со статических законо-
мерностей на закономерности самого развития, когда рассматривается 
«стремление» к самоопределению саморазвивающихся систем в качестве 
наиболее естественного. 

Динамическая онтология позволяет обсуждать один объект в понятиях 
разных наук, что соответствует ожиданиям известного эволюциониста 
Н. Тинбергена [Corning, 2020], или множество объектов c одной точки зрения 
(например, объединяя все биологические объекты по признаку телеономно-
сти). Кроме того, динамические связи – мягкие и лабильные, благодаря чему 
системы и способны к адаптации. На разных уровнях механизмы формирова-
ния направленности развития организмов и надындивидуальных образований 
могут быть разными – в зависимости от преобладания процессов интеграции 
или дезинтеграции (почти количественная характеристика). В рамках предла-
гаемого исследования утверждается, что динамические взаимодействия на 
самом минимальном уровне не являются случайными, подчиняются универ-
сальным принципам взаимодействия систем. К основным современным тео-
риям, выявляющим такие общие принципы развития, можно отнести синер-
гетику, кибернетику, теорию динамических систем, теорию развивающихся 
систем и ряд других. 

В частности, теорией развивающихся систем показано, что биологические 
системы (в том числе и отдельные организмы) должны изучаться как процессы, 
а не как явления и вещи [Griffiths, Stotz, 2018, p. 225–245]. Такой подход  
требует не аналитической, но синтетической, процессуально-деятельностной  
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методологии. Действительно, структура и принцип функционирования жи-
вых и социальных системы напрямую обусловлены динамикой, неравно-
весностью, энтропией окружающего мира. Системы адаптируются к пото-
ку изменений, поддерживают свой «гомеостаз», несмотря на смену 
условий. Такое приспособление проявляется и в физиологическом (в фор-
ме пластичности), и в познавательном плане (появление вероятностных, 
динамичных картин мира). Вслед за Н.Н. Талебом мы можем назвать это 
свойство систем – сохраняться и развиваться несмотря на окружающий 
хаос – антихрупкостью (antifragile) [Taleb, 2012]. Хаос – не антитеза мира, 
а его суть. Спонтанность, иррационализм, разнонаправленность создают 
основу эволюционного «творчества», но творчество создается не естест-
венным отбором как таковым, но взаимодействием телеономных систем, 
решающих свои задачи (например, выживания). 

Ценность системно-динамического подхода состоит в том, что он 
дает основание для обсуждения систем с точки зрения интернализма, 
внутренних потребностей живых биологических объектов, их телеономно-
сти. Биолог-эволюционист А.В. Марков сетует, что «теории систем так и 
не удалось вступить в продуктивный симбиоз с теорией эволюции» [Мар-
ков, 1342]. Однако такой симбиоз не произошел потому, что эволюция 
традиционно описывается по принципу: изменчивость, наследственность, 
отбор. Для осуществления научного синтеза в теорию эволюции необхо-
димо привнести интерналистский взгляд на развивающиеся биологические 
организмы, которые представляют собой системы, внутренние связи кото-
рых играют бо́льшую роль, чем возможные внешние взаимодействия. 

Классическая изменчивость организмов наблюдается по второстепен-
ным вопросам, а по ключевым, базовым вопросам имеет место «неизменное 
бытие всякой живой индивидуальности» [Вернадский, 1988, с. 139]. Живые 
организмы не просто случайно и пассивно меняются, они способны активно 
формировать собственное пространство и изменять окружающую среду со-
гласно своим задачам, в связи с чем идея изменчивости в эволюции может 
быть дополнена идеей направленности. Кроме того, живые организмы явля-
ются открытыми системами, которые обмениваются с окружающей средой 
энергией и информацией, способны противостоять внешней и внутренней 
энтропии. Здесь обычно рассматриваются вопросы самоорганизации, 
первичного момента бифуркации (И.Р. Пригожин, Г. Хакен, Г. Николис),  
устойчивых и неустойчивых, равновесных и неравновесных систем. В этом 
контексте уместны рассуждения о самой большой антиэнтропийной загадке 
жизни: направленность и максимальная неравновесность становятся усло-
вием устойчивости, именно «диссимметрия творит явление» [Кравченко, 
1998]. 

Момент самодетерминации, который сопряжен с уменьшением чув-
ствительности к влиянию извне, требует особого внимания. С интерналист- 
ской точки зрения представления о неизбежном конфликте, конкуренции, 
борьбе за существование сильно преувеличены. Телеономные системы  
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внутренними усилиями и по внутренним законам создают свое положение в 
мире, для их спонтанной активности вопросы отношений с окружающей 
средой вторичны. Их поведение имеет свою стратегию, которая возникает 
естественным путем и «сознает» сферу своего влияния и свои возможности. 
На языке эволюционных биологов данный факт обозначается как преобла-
дание стабилизирующего отбора над всеми остальными его формами (дви-
жущим, очищающим, дизруптивным) [Koonin, 2014, p. 357]. Таким образом, 
мы имеем дело с биологическими объектами как системами, которые обре-
тают в среде (природной или социальной) множество оснований для внут-
реннего развития и становления новых индивидуальных свойств или видо-
вого разнообразия. Остановимся более подробно на проблеме того, какие 
положения общей теории динамических систем могут служить объяснитель-
ной базой для становления и развития биологических и социальных систем. 

 
 

Взаимодействие систем и их роль в эволюции 
 
Исследование предполагает, что формирование и взаимодействие 

динамических систем может быть описано следующими базовыми харак-
теристиками: 1) сохранение целостности собственной структуры и устой-
чивых системных свойств; 2) усложнение и дифференциация структуры 
под влиянием внешних и внутренних факторов; 3) конвергенция и дивер-
генция разных систем; 4) синергетическое взаимодействие систем; 
5) ограничение или удержание определенных свойств или направленности 
развития; 6) индивидуализация, самоопределение системы; и 7) пластич-
ность. Разберем эти системные взаимодействия более подробно. 

Как уже упоминалось, любая развивающаяся система сохраняет 
свою целостность в процессе онтогенеза. Известный в физхимии принцип 
Ле Шателье – Брауна является универсальным и распространен от меха-
ники до экономики и социологии: фиксированные отношения внутри сис-
темы будут сохраняться, оказывая противодействие внешнему воздейст-
вию. Звучит принцип так: внешнее воздействие, выводящее систему из 
равновесия, стимулирует в ней процессы, стремящиеся ослабить результа-
ты этого воздействия [БСЭ, 1973, т. 24, с. 392]. Это означает, что система 
защищает постоянство своей среды и свои интересы, равновесное состоя-
ние внутри системы. Защита этой целостности приводит к усложнению и 
дифференциации структуры системы, в том числе к качественным скачкам 
(например, переходу от одноклеточных к многоклеточным организмам). 

Помимо закона дивергенции, который Дарвин рассматривал как ос-
новную причину эволюции, в одном ряду с ним стоит закон конвергенции, 
который, как считал Ю. Урманцев, господствует над ним. Конвергенция 
может происходить только между «совозможными» (Лейбниц – Делез) 
интегрируемыми системами, которые взаимодействуют между собой  
с образованием новых систем, способных к дальнейшему развитию  
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[Делез, 2015]. Взаимодействие интегрируемых систем уже является огра-
ничивающим фактором и направляющим процессом: на данном этапе 
также избираются подходящие для развития систем условия окружающей 
среды. В общей теории систем данный факт обозначен как принцип 
М. Сетрова: относительное свойство совместимости – условие взаимодей-
ствия между объектами [Сетров, 1971]. 

Более того, особенностью взаимодействия интегрируемых систем  
является синергия или взаимодействие по резонансному типу, что и создает 
прецедент надындивидуальных системных взаимодействий. В общей теории 
систем этот факт отмечен как явление, при котором суммирующий эффект 
взаимодействия двух или более факторов характеризуется тем, что их дейст-
вие существенно превосходит эффект каждого отдельного компонента в виде 
их простой суммы [Жилин, 2004]. Однако подавляющее большинство систем 
в мире (и Анри Пуанкаре доказал это математически) являются несовозмож-
ными (неинтегрируемыми) [Пригожин, 2003, с. 234]. В связи с этим именно 
дивергенция создает максимум возможностей и является дополнительной 
причиной системного разнообразия, выбора и усложнения их взаимодейст-
вий, построения ниш в многомерно протяженном (римановом) пространстве. 
В этом контексте большинство систем остаются нейтральными друг относи-
тельно друга и используют многомерность пространства и разнообразие при-
родных условий для формирования собственных ниш. Интенсионально, с 
точки зрения внутреннего становления, важны «осознание» телеономной сис-
темой своих сил, умение отступить, сохраняя за собой преимущества, или 
пребывать в сколь угодно долгом ожидании подходящих условий. Относи-
тельно живого организма это означает, что дилемма «соперничество или коо-
перация» имеет пренебрежимо малое значение для развития и взаимодейст-
вия систем с точки зрения их поиска оптимума для себя. 

Важной характеристикой всех процессов развития является ограниче-
ние (удержание, задержание) – процесс сокращения избыточных степеней 
свободы, удержание системных признаков и свойств. У американского эво-
люциониста Д. Кемпбела есть емкая аббревиатура, которая выражает содер-
жание такого эволюционного процесса: BVSR – blind variation (слепые вариа-
ции) и selected retention (избирательные сохранения) [Campbell, 1960]. Автор 
относил эту формулу к культурной эволюции, но она является универсальной 
и для биологических систем. Согласно системным свойствам, фиксируются 
определенные сочетания систем и ниш по принципу максимальной эффек-
тивности при минимальных затратах. Данный факт является объяснением 
эволюционных ограничений, которые обсуждались и дарвинистами, и сто-
ронниками ортогенетических теорий [Попов, 2005]. В общей теории систем 
обнаруживается соответствие данному положению в форме «принципа про-
грессирующей механизации» – способности системы формировать «строи-
тельные леса», связывающие пластичность системы, сдерживающие ее рост, 
ограничивая количество векторов развития [Богданов, 2003, с. 287]. 
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Свойства пластичности и экзаптации демонстрируют способность 
систем не только к поддержанию гомеостаза, постоянства, но и к физиоло-
гической и функциональной реорганизации (адаптации) на основе высокого 
качества обратной связи. Это одно из базовых системных свойств 
«…внезапной мобилизуемости структурных элементов организма в соот-
ветствии с непрерывными функциональными требованиями, которые функ-
ция предъявляет к структуре. Под свойством мобилизуемости мы понимаем 
возможность моментального построения любых дробных комбинаций, 
обеспечивающих функциональной системе получение полезного приспосо-
бительного результата» [Анохин, 1975, с. 17–62]. По П.К. Анохину, благо-
даря этому свойству обеспечивается комфортное пребывание живых систем 
в неких средних параметрах в разнообразных условиях окружающей среды. 
Системам удается трансформировать себя, не рассыпаясь, а сохраняя ос-
новные характеристики. 

И, наконец, неизбежным исходом развития систем в процессе эво-
люции является индивидуация [Фэроу, 2020; Gare, 2021]. Чем более диф-
ференцирована и сложна система, тем больше времени и усилий требуется 
для ее становления, но суть от этого не меняется: принцип индивидуации – 
основа существования системы и процесса познания, что совпадает с фи-
лософской категорией особенного и разделения всеобщего. 

Таким образом, конвергенция и симбиотическая деятельность интег-
рируемых систем, дивергенция не-интегрируемых систем [Бейтсон, 2007], 
являясь адаптивными ограничениями собственных степеней свободы, соз-
дают возможности для реализации собственной спонтанности и освобож-
дают пространство для выбора степеней свободы другими интегрируемыми 
системами. Избыточные степени свободы биологических объектов не только 
создают высокую адаптивную способность живых организмов, но и «дис-
циплинируют» посредством необходимости выбора, предпочтений. На эту 
проблему указывали русские исследователи А.А. Ухтомский и П.К. Анохин 
на уровне физиологических и психологических исследований [Ухтомский, 
2002; Анохин, 1973]. 

Из других принципов общего взаимодействия систем можно отметить 
принцип моноцентризма (устойчивая система «характеризуется одним цен-
тром, а если она сложная, цепная, то у нее есть один высший, общий центр») 
[Богданов, 2003] и принцип актуализации функций М. Сетрова (существование 
систем обусловлено непрерывным становлением функций их элементов) [Сет-
ров, 1971]. Системный центр упорядочивает процессы взаимодействия 
подсистем и элементов, внося последовательность в протекание этих 
процессов; именно на этом этапе у исследователя возникает соблазн по-
ставить вопрос о возникновении понятия цели системы, хотя и этот сис-
темный центр делает не более того, что возможно в предлагаемых обстоя-
тельствах (бриколаж Якобса). 

Перечисленные свойства системной организации создают направлен-
ность и определенность эволюционного развития на всех иерархических 
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уровнях, от клетки до организма и сообществ. На наш взгляд, это  
явление должно быть встроено в теорию расширенного эволюционного син-
теза в качестве одного из его фундаментальных положений. Также к этим 
новым (расширенным) фундаментальным принципам можно отнести тео-
рию экологических ниш, связанную с активным преобразованием среды жи-
выми организмами, и теорию негенетических (эпигенетических) систем  
наследования, в которой показано, что генетическая информация является 
не единственным источником наследственной информации, отвечающей за 
воспроизведение и кумулятивное развитие систем разного уровня [Сухо-
верхов, 2014; Суховерхов, 2011; Beyond DNA: integrating…, 2011]. 

 
 

Заключение 
 
Являясь необходимым звеном в комплексном изучении эволюцион-

ных процессов, системно-динамический подход может быть промежуточ-
ным звеном, мостом между экстерналистским и интерналистским взглядами 
на мир. Такой подход может содействовать непосредственному ви́дению 
исследуемого объекта с точки зрения холизма, обнаружению общих прин-
ципов образования и взаимодействия систем, выявлению универсальных 
законов развития, которые характерны как для биологических, так и для 
социальных (научных) систем [Яковлева, 2020; Суховерхов, 2013]. 

Несмотря на теоретические сложности, возникающие в связи с вне-
дрением интерналистских и системных подходов в объяснении видового и 
онтогенетического многообразия в природе, их включение в эволюцион-
ную теорию неизбежно. Такие свойства систем, как пластичность, моби-
лизуемость, сохранение нейтралитета и индивидуация, конвергенция ин-
тегрируемых и дивергенция неинтегрируемых систем, создают базовые 
основания для направленной изменчивости в эволюционных процессах. 
Выявление универсальных закономерностей во взаимоотношении систем 
позволит расширить представления и уточнить вербальные формулы (соз-
дать понятийный аппарат) для объяснения многообразия, сложности и на-
правленности природных явлений, внесет необходимые дополнения в по-
ложения современного инклюзивного или расширенного эволюционного 
синтеза. 
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Аннотация. Шагами на пути к кодовой биологии были открытие рефлексов нервной 

системы, выявление знаков в поведении животных, открытие генетического кода и призна-
ние его универсальности, обнаружение и осознание многообразия семиотических явлений, 
связанных с биологическими организмами. В итоге можно говорить о сопоставимости 
биоценозов с культурами. И те и другие характеризуются присутствием множества кодов, с 
помощью которых создаются взаимнонепереводимые сообщения, которые тем не менее 
все время переводятся. Возникающая при этом неэквивалентность сообщений порождает 
новизну, обеспечивающую исторические изменения. 
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Важнейшими событиями становления «кодовой биологии» (Code 

Biology в трактовке М. Барбиери – [Barbieri, 2015]) было открытие знаково-
сти в нервной деятельности животных (конец XIX – начало XX в.: реф- 
лексология И.М. Сеченова, И.П. Павлова, Ч.С. Шерингтона), осознание ее 
значимости для этологии (первая половина XX в. – К. Лоренц, 
Н. Тинберген, К. фон Фриш, Я. фон Икскюлль), открытие генетического 
кода и установление его универсальности для всего живого (1950–1960-е го- 
ды), выявление многообразия семиотических средств живых организмов 
(вторая половина XX в.) и осознание множественности биологических ко-
дов (начало XXI в.). В итоге изгнанная во время борьбы с антропомор-
физмом семантика вернулась в биологию. 
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Важным обстоятельством при этом было осознание того, что орга-
низм – это не знак, а самочитаемый текст (self-reading text – [Kull, 1998]). 
Однако смысл и образ существования множества биологических кодов 
остаются непроясненными. 

В связи с этим есть основания обратить внимание на то, что орга-
низмы существуют не изолированно и даже не как популяции одного вида, 
а как многовидовые биоценозы. В свою очередь биоценозы сопоставимы с 
культурами. В обсуждаемом контексте весьма примечательна семиотиче-
ская интерпретация природы культуры Ю.М. Лотмана [Тезисы…, 1973; 
Лотман, 2000]. Суть ее заключается в следующем. 

Каждая культура представляет собой единство множества сосущест-
вующих семиотических систем. Эти семиотические системы взаимно не-
переводимы. Тем не менее постоянно осуществляется перевод с языка од-
ной семиотической системы на язык другой. Поскольку эти семиотические 
системы непереводимы, получаемый перевод оказывается в той или иной 
степени неэквивалентным. Именно эта неэквивалентность является источ-
ником новаций, обеспечивающих развитие культуры. 

В рассматриваемом аспекте сопоставления культуры и биоценоза 
указанное понимание Лотманом природы культуры позволяет понять и 
необходимость множества семиотических систем, свойственных биоцено-
зам организмов. Тогда биоценоз, как и культура, выступает как множество 
семиотических систем – как эндосемиотических [Sebeok, 1976], функцио-
нирующих внутри организма (генетический код, гормоны, в том числе 
тканевые, нейротрансмиттеры, факторы иммунитета), так и экзосемиоти-
ческих – между организмами (запаховая, феромонная, цветовая, звуковая, 
жестовая, позовая, поведенческая коммуникация; ср. представление об 
экологическом коде – [Левич, 1983]). 

При этом постоянно имеет место перевод текстов, созданных с по-
мощью одного кода, в тексты, созданные с помощью другого кода (на-
пример, геномов, как текстов, созданных посредством генетического кода, 
в клеточный метаболизм, созданный посредством биосинтетического кода, – 
biosysnthetic code – [Принц, 2022]; и т.п.). Такой перевод заведомо не- 
однозначен, а значит, и неэквивалентен, так как зависит от предшествую-
щей истории клетки, ее функционального состояния, состояния всего  
организма, условий окружающей среды и т.д. Однако такая неэквивалент-
ность может обеспечивать адекватность – оптимальность перевода для 
текущего состояния организма. 

На основе развиваемой точки зрения могут рассматриваться самые 
разные процессы – эпигенез и его неполная детерминированность геноти-
пом, состояние биоценоза и его не одно-однозначная связь с составом сла-
гающих его организмов (учитывая виды-двойники, малочисленные и за-
носные виды), разные варианты протекания сукцессий однотипных 
биоценозов и т.д. Таким образом можно развивать экосемиотику как обще- 
экологическую концепцию, которая будет включать в себя и экосемио- 
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тику в трактовке тартуских биосемиотиков [Jakob von Uexküll Centre, 
2006], в которой, по сути, рассматриваются только антропогенные биоцено-
зы (культурные ландшафты) [Каганский, 2001]; ср.: [Kull, Torop, 2003]). 
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Abstract. Steps on the way to code biology were the discovery of reflexes of the nervous 

system, identification of signs in animal behavior, discovery of the genetic code and realization of 
its universality, discovery and realization of the diversity of semiotic phenomena associated with 
biological organisms. As a result, we can talk about the comparability of biocenoses with cultures. 
Both are characterized by the presence of a multitude of codes, with the help of which mutually 
untranslatable messages are created, which, nevertheless, are translated all the time. The resulting 
non-equivalence of messages generates newness, which provides historical changes. 
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На страницах МЕТОДа мы уже не в первый раз обращаемся к обсу-

ждению проблемы происхождения жизни и семиозиса. В прошлогоднем 
выпуске ежегодника, который был посвящен феномену эволюции и разви-
тию эволюционных теорий, в своей статье «Движущие силы эволюции» о 
происхождении агентивности рассуждал Михаил Ильин [Ильин, 2021].  
За год до этого, в 10-м выпуске МЕТОДа, мы публиковали исследование 
Марка Фэроу [Фэроу, 2020] об эмергенции субъектности и статью Ивана 
Фомина [Фомин, 2020] об объяснениях возникновения субъектности в 
теориях эмергентной динамики. 

Продолжая традицию, в этом выпуске мы вновь публикуем серию 
материалов, посвященных проблемам возникновения знаков и агентов.  
На этот раз мы ставим перед собой задачу не только предоставить пло-
щадку для новейших публикаций на эту тему, но и показать саму эту  
область исследований в развитии. Мы также хотим ознакомить русско- 
язычных читателей с актуальной полемикой, разворачивающейся в этой 
сфере. Именно таким подходом продиктован подбор материалов, вошед-
ших в эту часть выпуска. 

Рубрику открывает реферат [Свирчевский, 2022] опубликованного в 
1969 г. доклада Говарда Патти «Как молекула стала сообщением?» [Pattee, 
1968]. В заглавии этого доклада Патти формулирует вопрос, который стал 
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центральным для целого направления биосемиотических и теоретико-
биологических исследований, фокусирующихся на проблемах возникнове-
ния в живых организмах коммуникации как чего-то, что отлично от обыч-
ных физических взаимодействий [Umerez, 2009]. Патти указывает, что для 
того, чтобы на фундаментальном уровне понять, как устроена коммуника-
ция, необходимо разобраться в том, как вообще могли возникнуть простей-
шие взаимодействия, которые можно было бы считать коммуникативными. 
При этом Патти отмечает, что едва ли первые сообщения появились в гене-
тическом коде, который мы находим у современных нам организмов. Про-
стейшие сообщения, как он предполагает, возникли в первобытном «экоси-
стемном языке», из которого уже позднее возник генетический код. 

Второй материал рубрики – это реферат [Остапенко, 2022] гораздо 
более недавней публикации Терренса Дикона, которая вышла в 2021 г. 
[Deacon, 2021]. Даже на уровне заголовка – «Как молекулы стали знака-
ми?» – статья Дикона продолжает дискуссию, начало которой было поло-
жено в работах Патти. Как и Патти, Дикон ставит под сомнение идею о 
том, что биологическая информация возникает благодаря генетическому 
коду, воспроизводящемуся на основе ДНК и РНК. Вместо этого он утвер-
ждает, что вирусы и клетки приспособили молекулы ДНК и РНК для вос-
производства динамических функциональных ограничений, носителями 
которых эти организмы были и до этого. Минимальные же условия для 
того, чтобы молекула стала носителем информации, Дикон описывает по-
средством модели простейшего аутогена, подобного непаразитическому 
вирусу. Такой минимальный аутоген возникает, по Дикону, из сопряжения 
двух комплементарных процессов – процесса взаимного катализа и про-
цесса кристаллизации вирусных капсул. 

Рубрику продолжает статья Джереми Шермана [Шерман, 2022].  
Беря за образец наработки Дикона, Шерман формулирует ряд методологи-
ческих принципов, которыми предлагает руководствоваться при ответе на 
вопрос о том, как из явлений исключительно физического характера могли 
возникнуть живые существа, способные совершать функциональное ин-
терпретативное усилие. Программа Шермана состоит в том, чтобы по- 
пытаться сформировать методологию, которая была бы основана на принци- 
пах эмергентности и эргодинамичности. Иными словами, речь идет о том, 
чтобы попытаться избежать теорий, которые постулируют, что мир ин-
формации и семиозиса не вырастает из мира химических процессов и ме-
ханической работы, а существует в отрыве от него. 

В полемику с Джереми Шерманом вступает Алексей Шаров [Шаров, 
2022], который в своем отклике на материалы рубрики указывает, что ре-
дукция жизни семиотических агентов к физике «представляется нецелесо-
образной», так как появление конечной причинности является не только 
результатом сугубо физических и химических процессов, но и продуктом 
естественного отбора. Физические же модели применимы только к от-
дельным этапам и компонентам того многоступенчатого и длительного 
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процесса, который в итоге делает возможным появление семиотических 
агентов. Шаров полемизирует также и с Диконом, указывая, что спонтан-
ное возникновение описываемого Диконом минимального аутогена про-
блематично. Для появления такого агента, как указывает Шаров, потребо-
вался бы первичный бульон, который не встречается в неживой природе. 
Кроме того, даже если такой бульон и возник бы, он не мог бы существо-
вать продолжительное время, не деградируя за счет перемешивания, рас-
творения, окисления и других процессов. 

Продолжает дискуссию текст Сергея Чебанова [Чебанов, 2022]. Реа-
гируя на рассуждения Шарова, Чебанов предлагает при ответе на вопрос о 
взаимодействии семиотического и несемиотического фокусироваться не 
на вопросах о том, «кто кого породил», а собственно на особенностях се-
миотических образований в отличие от несемиотических. Семиотические 
конструкции, по Чебанову, могут быть не только «правильными и осмыс-
ленными», но и «правильными и бессмысленными», «неправильными, но 
осмысленными», а также «неправильными и бессмысленными». Именно 
возможность существования неправильных и бессмысленных конструкций 
отличает семиотические образования от механических. Также Чебанов 
указывает на перспективную и неосвоенную область исследований, кото-
рая может стать потенциальным местом для настоящей «встречи» семио-
тики и физики. Такой областью могут стать исследования, посвященные 
проблеме тела знака (знаконосителя). Именно в этом контексте уникальны 
живые организмы – которые как раз и являются «телами знаков», «осо-
бенно гостеприимными для смысла». 

Вообще все пять авторов – Дикон, Патти, Чебанов, Шаров и Шер-
ман, – с теориями которых мы хотим ознакомить читателей МЕТОДа в 
этой рубрике, – яркие представители одного из наиболее перспективных 
направлений современной биосемиотики. Эта область исследований сего-
дня развивается крайне динамично, и в ней, как сами читатели могут убе-
диться, остается много пространства для неожиданных вопросов, ориги-
нальных аргументов и насыщенных споров. Вопросы о возникновении 
жизни и о том, что вообще делает живое живым, – это вопросы, важность 
которых для понимания Вселенной и нашего места в ней трудно переоце-
нить. Биосемиотика предлагает взглянуть на эту вечную проблему под та-
ким углом, который позволяет не только формулировать новые и неожи-
данные ответы, но и уточнить сами вопросы, которыми мы задаемся. 
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Говард Патти – американский биолог, профессор Бингемтонского 

университета. Его доклад «Как молекула становится сообщением» был 
представлен на конференции «Коммуникация в развитии» в 1969 г., а за-
тем неоднократно перепечатывался, обсуждался и цитировался. 

Свой доклад Патти начинает вопросом: «Как мы можем распознать, 
когда в живых системах происходит коммуникация?» [Pattee, 1969, p. 1]. 
И далее уточняет: «Как отличить коммуникацию между молекулами от 
обычных физических взаимодействий между молекулами или от действий 
сил, которые, как мы полагаем, объясняют все их движения» [ibid., p. 1]. 
Патти убежден, что для ответа на эти вопросы начинать нужно с самого 
начала, с самого простого – с различения коммуникации между молекула-
ми и взаимодействий между ними, которые можно свести к их движению. 
«Более того, – продолжает Патти, – данное различие необходимо делать на 
наиболее возможно простом уровне, поскольку рассмотрение высокораз-

                                           
1 Свирчевский Дмитрий Алексеевич, студент Национального исследовательского 

университета «Высшая школа экономики», e-mail: dasvirchevskiy@edu.hse.ru 
© Свирчевский Д.А., 2022 



  
Д.А. Свирчевский  

 

 110 

витых организмов, в которых коммуникационные процессы достаточно 
отчетливы и ясны, не дает ответа на вопрос об их происхождении» [Pattee, 
1969, p. 1]. 

Понимание функционирования коммуникации на молекулярном 
уровне дает нам ключ к осознанию путей возникновения не только языка, 
но и жизни: «Мы пытаемся понять не молекулярную структуру, а структуру 
языка в самом простом (elementary) смысле, а это означает понимание не 
только того, как это работает, но и того, как оно возникло» [ibid., p. 2]. 

Патти делает предположение, что первые «сообщения» выражались 
не в высокоинтегрированном и точном генетическом коде, который мы 
находим сегодня, а в более глобальном наборе геофизических и геохими-
ческих ограничений, которые мы могли бы назвать первобытным «экоси-
стемным языком», из которого генетический код образовался почти так 
же, как наши формальные правила синтаксиса и словари образовались из 
функционального использования примитивных символов в сложной среде. 
Он считает, что если бы это действительно было так, то более вероятно, 
что «воспроизведение в процессе развития» в форме внешних циклов не 
только предшествовало автономному «самовоспроизведению», но могло 
бы объяснить форму самого генетического кода. 

 
 

Некоторые свойства языков и символов 
 
Рассуждая о происхождении языка, Патти обращается к знаменитой 

теории «застывшей случайности» Френсиса Крика [Crick, 1968], согласно 
которой происхождение иерархической организации тем более сокрыто, 
чем выше ее развитие: «Иерархические организации скрывают свое про-
исхождение по мере развития» [Pattee, 1969, p. 4]. 

В процессе коммуникации происходит упрощение сложного дина-
мического процесса, в котором изначально слишком много деталей затме-
вают основную функцию системы: «Одним из необходимых условий по-
явления сообщения является то, что очень сложные взаимодействия 
приводят к очень простому результату» [ibid., p. 5]. Именно простой ре-
зультат, который появляется в результате очень сложных взаимодействий, 
отличает коммуникацию между молекулами от обычных физических 
взаимодействий. 

 
 

Каково простейшее сообщение? 
 
Патти отмечает, что простейшее сообщение, которое встречается в 

природе, состоит во включении или выключении чего-либо. Для обозна-
чения подобного действия он предлагает использовать термин выключа-
тель (switch): «Выключатель является хорошим примером элемента с 
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чрезвычайно простой функцией – более простую функцию трудно себе 
представить, но с детализированным поведением, выраженным в терминах 
физических уравнений движения, которые являются чрезвычайно слож-
ными» [Pattee, 1969, p. 6]. 

Действительно, молекулярные системы работают в режиме «вклю-
чено / выключено», который имеет огромный объяснительный потенциал 
и может воспроизводить многие из самых сложных биологических дейст-
вий, в том числе различные аспекты мышления. Патти считает, что мы не 
имеем возможности объяснить работу молекулярных выключателей с точ-
ки зрения фундаментальной физики, но зато мы можем рассмотреть, при 
каких условиях можно ожидать, что сеть переключателей будет функцио-
нировать в контексте языка. 

 
 

Каков простейший природный язык? 
 
У выключателя, взятого самого по себе, отсутствует какая-либо 

функция, даже если мы могли бы объяснить его происхождение. Вопрос 
состоит в том, насколько большой должны быть биологическая система, 
чтобы можно было говорить о том, что у биологической функции, прису-
щей этой системе, есть смысл. И каков размер системы, которую мы счи-
таем живой? По мнению Патти, язык появился в рамках ограничений пер-
вобытной экосистемы и сам язык был порожден существовавшими 
ограничениями: 

«Молекула не становится сообщением из-за какой-либо конкретной 
формы, структуры или поведения молекулы. Молекула становится сооб-
щением только в контексте более крупной системы физических ограниче-
ний, которую я назвал “языком” по аналогии с нашим обычным использо-
ванием понятия сообщения» [ibid., p. 8]. 

 
 

Простейшие искусственные языки 
 
Пытаясь найти возможный простейший формальный язык, который 

тем не менее сможет порождать бесконечно большое количество теорем, 
логики и математики создают компьютерные программы. Однако функ-
циональная простота не так легка в достижении, и программы, призванные 
выполнять простые функции, оказываются действительно сложны в дета-
лях, из которых они составлены. 

Патти отмечает, что наше понимание генетического кода и про-
грамм развития все еще находится на уровне «как это работает», мы все 
еще не понимаем, какие детали являются главными, а какие второстепен-
ными в структуре организма. Поэтому нам следует искать не элементы, 
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выполняющие четко определенные функции, а функции, возникающие 
спонтанно из наборов четко определенных элементов. 

 
 

Симуляция истоков 
 
Для Патти важно изучать поведение сети в целом, а не то, как рабо-

тают отдельные выключатели внутри нее. Он отмечает, что, хотя мы не 
можем следовать за естественным ходом эволюции из-за его продолжи-
тельности, мы можем с успехом создавать компьютерные симуляции, мо-
делирующие происхождение молекулярных сообщений, языковые ограни-
чения и коды. Занимаясь компьютерным моделированием, мы надеемся, 
что «основная динамика происхождения иерархической организации на-
столько фундаментальна, что ее можно наблюдать даже в должным обра-
зом спроектированной искусственной среде. Существенным условием 
изучения “естественного” происхождения искусственных машин является 
то, что мы не можем переопределить функцию, которая, как мы надеемся, 
возникнет спонтанно» [Pattee, 1969, p. 12]. 

Патти приводит пример успешного компьютерного моделирования, 
ссылаясь на Стюарта Кауффмана [Kauffman, 1969], который в своей симу-
ляции создал ситуацию спонтанности, присущую живым системам, т.е. 
сконструировал такую случайную сеть, которая состояла из случайных, а 
не предзаданных значений переключателей, составлявших ее. На входе 
значение каждого выключателя выбиралось случайным образом, но после 
выбора и функция выключателя, и сетевая структура, соединяющая входы 
и выходы выключателя, были зафиксированы. Важным результатом такой 
симуляции стало то, что при низкой связности «сеть производила циклы 
активности, которые были одновременно короткими и стабильными – ко-
роткими по сравнению с огромным количеством состояний и стабильны-
ми в том смысле, что сеть возвращается к тому же циклу, даже если пере-
ключатель в этом цикле на мгновение выключен, когда он должен быть 
включен, или наоборот» [Pattee, 1969, p. 12–13]. 

Одним из недостатков подобных моделей является то, что устройст-
во компьютера сильно отличается от устройства клетки, однако гораздо 
важнее то, что в данных симуляциях мы изучаем работу не отдельных 
коммутаторов, а всей сети, т.е. коллективное поведение. Компьютерное 
моделирование может помочь найти принципы развития и эволюции, об-
щие для всех типов иерархических организаций. Только с помощью ис-
следований такого типа мы можем надеяться отделить существенные пра-
вила от замороженных случаев в живых организмах. 
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Роль теории в биологии 
 
Свой доклад Патти заканчивает следующими словами: «На что мы 

все можем надеяться, так это на то, что языковые ограничения на всех 
уровнях биологической организации подобны правилам наших формаль-
ных языков, которые конечны и относительно просты, даже если их доста-
точно для создания бесконечного числа предложений и значений. В то же 
время мы должны помнить, что потенциальное разнообразие программ 
действительно бесконечно и что мы не должны тратить наши таланты экс-
периментаторов на это бесконечное разнообразие без тщательного отбора, 
основанного на гипотезах, которые необходимо проверить. Конечно, нам 
потребуются дополнительные экспериментальные данные о конкретных 
сигнальных молекулах и о том, как они осуществляют контроль за разви-
тием. Но чтобы понять, как молекулы стали сообщениями и как они спроек- 
тированы и интегрированы для работы с такой невероятной эффективно-
стью, мы должны также учитывать надежность контролирующих молекул, 
а также проблемы и ограничения экосистемы, которая контролировала их 
эволюцию. Это, в свою очередь, потребует гораздо более глубокого понима-
ния физики коммутаторов и логики сетей» [Pattee, 1969, p. 15–16]. 
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интерпретативной компетенции. Он вводит несколько теоретических моделей 
для различных уровней развития интерпретативной компетенции и обосно-
вывает необходимость отказа от распространенного представления о молеку-
лах ДНК и РНК как первичных источниках биологической информации. 

С использованием биосемиотических подходов к объяснению воз-
никновения знаков и знаковых систем применительно к разным сторонам 
проявления эволюции Дикону удается объяснить многие процессы по-
средством анализа интерпретационных систем, заостряя внимание на  
молекулах как на «семиотических артефактах». 

Дикон подвергает критике модель передачи биологической информа-
ции Френсиса Крика, названную им «центральной догмой» [Crick, 1959]. 
Она также соответствует «инженерной» концепции коммуникации, пред-
ложенной Клодом Шенноном в «Математической теории связи» [Shannon, 
1948]. Эти догма и модель игнорируют референциальные и функциональ-
ные аспекты биологической информации. Дикон подчеркивает, что адек-
ватное понимание существования биологической информации невозможно 
без учета ее функционального содержания, реализующегося на молекуляр-
ном уровне. В соответствующих исследованиях необходимо использовать 
биосемиотический подход. 

В своей статье Дикон для иллюстрации интерпретационных свойств 
разрабатывает молекулярную модельную систему, последовательно ус-
ложненные варианты которой укладываются в иерархическую пирсовскую 
логику «иконичность / индексальность / символьность». 

 
 

Центральное место в интерпретации 
 
Чтобы говорить о том, что молекула способна представлять инфор-

мацию о других молекулах, необходимо исследовать процессы, в рамках 
которых происходит процесс извлечения такой информации – интерпре-
тация. Дикон подвергает сомнению идею о том, что интерпретацией мо-
жет являться репликация. В случае репликации игнорируются референци-
альные и функциональные аспекты, так как единственным ключевым 
информационным процессом становится копирование. 

Дикон утверждает, что структурные характеристики молекул, не  
являются источником биологической информации, а обеспечивают семио-
тические возможности. Эволюционно сформированные функциональные 
ограничения сдерживают интерпретирующую динамику вирусов и клеток. 

Такое утверждение Дикона позволяет ему изменить догму эволюци-
онной биологии о молекулах ДНК и РНК как о первоисточнике биологи-
ческой информации. Прежние подходы к молекуле ДНК как к информации, 
хранящейся в последовательности нуклеотидов, определяющей признак 
живого, утратили свою предметность. Концепция биологической инфор-
мации совместима с концепцией коммуникации. «Биологической пробле-
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мой» коммуникации оставалось то, что не учитывалась функция молеку-
лярной информации. 

Последовательность нуклеотидов в молекуле ДНК в понимании Ди-
кона – это молекулярная структура, рассматриваемая вне контекста живой 
клетки. Факта наличия такой структуры недостаточно. Необходим про-
цесс, который это интерпретирует. 

Дикона интересует, какой молекулярный процесс следует признать 
необходимым и достаточным для интерпретации молекулярного свойства 
как информирующего об иных свойствах. Семиотическое значение ответа 
находится в плоскости физических аспектов процессов интерпретации, 
которые могут быть установлены средствами молекулярной биологии. 

Проблема происхождения жизни связана с рассмотрением простой 
системы спонтанно образующихся молекул вне термодинамического рав-
новесия. Система избирательно взаимодействует со своим окружением 
для поддержания постоянства своих процессов. 

Может ли быть репликация, характеризующая передачу информа-
ции независимо от соображений смысла, таким процессом? 

Дикон отождествляет семиотические свойства со свойствами знакового 
носителя. Любое свойство физического носителя может служить носителем 
знака любого типа (знак, индекс или символ). Такие свойства целиком зависят 
от формы конкретной интерпретации. Внутренние свойства не делают что-то 
семиотическим. Свойства знака не имеют значения, они – всего лишь возмож-
ности. Семиотические свойства включают нечто большее: интерпретацию. 

 
 

Модельная система 
 
Главный вопрос сводится Диконом к определению молекулярной 

системы, способной производить интерпретанты. Интерпретанты могут 
привести репрезентируемое свойство в продуктивные отношения с этой 
системой. Для понимания физической реализации интерпретации Дикон 
обращается к возникновению первых форм жизни в результате простых 
молекулярных процессов при взаимодействии с окружением. Идеализиро-
ванные простые модельные системы способны выделять основные черты 
проблемы, не включая в себя непрозрачные свойства. 

Цель Диконовского модельного системного подхода в объяснении: 
как ДНК может использоваться в качестве источника информации о взаи-
моотношениях между другими молекулами. Модели, основанные на ана-
лизе репликации, Дикон признает недостаточными. 

Дикон исследует «молекулу как информацию о чем-то другом» через 
другую модельную систему молекулярного процесса. Такая модельная сис-
тема – аналог непаразитического вируса (аутогена), способного к автономному 
воспроизведению. Аутоген использует простой молекулярный процесс для 
воспроизведения своих частей – это взаимно необходимые катализ и само-
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сборка. Катализ и самосборка предполагают развитие интерпретационной 
компетентности, без которой воспроизведение данной системы невозможно. 

Существование аутогена обеспечивают два процесса. Первый – взаим-
ный катализ – цепь потенцирующих друг друга каталитических реакций. Вто-
рой – самосборка – связывание элементов вирусных капсид друг с другом. 
Процессы химически дополняют друг друга путем взаимного ограничения. 
Созависимость динамик процессов в модели Дикона – источник внутренних 
каузальных диспозиций, индивидуализирующих всю аутогенную систему. 

Свойства самовосстановления и самовоспроизведения обеспечивают 
воспроизводящийся аутогенный рабочий цикл. Цикл имеет две фазы с 
разной химической и термодинамической направленностью. Катализ ини-
циирует химический процесс, при разнице энергии от реагента к продукту 
запускает реакцию. Этот процесс является эндергоническим. 

Самосборка позволяет молекулам в высоком энергетическом со-
стоянии осаждаться из раствора в решетку, поглощающую кинетическую 
энергию, и переходит из более высокого энергетического состояния в бо-
лее низкое. Этот процесс является экзергоническим. 

Энергия, приводящая в движение автогенный цикл, обеспечивается 
энергией, высвобождаемой при катализе. Самосборка аккумулирует обра-
зующиеся таким образом молекулы и в процессе рассеивает эту энергию в 
виде тепла и роста. Оба этапа направлены внутрь замкнутой самовоспро-
изводящейся системы, чтобы регенерировать те условия, которые вызы-
вают эти изменения. Действия каждого из самоорганизующихся этапов 
создают внешние граничные условия, которые требуются для другого. 

Две самоорганизующиеся динамики созависимы и являются разре-
шающей средой для другой – они взаимовключены друг в друга. Источник 
каузальных диспозиций – внутренний, внешнее влияние исключается, 
фиксированные свойства не определяют поведение. Аутоген самоиндиви-
дуализируется, не лишаясь возможности приобретать молекулы и обмени-
ваться ими с окружающей средой. Приобретенные молекулы имеют тен-
денцию к включению и репликации. Это создаст различные родословные 
автогена. Сохранение взаимных ограничений процессов от цикла к циклу 
является основанием для интерпретационной компетентности системы. 

 
 

Ограничение, работа и информация 
 
У аутогенной системы есть пять холистических свойств, которые не 

сводятся к физико-химическим свойствам ее компонентов. Они являются 
следствием внутренней диспозиции целостной интегрированной системы. 

1. Индивидуация – различение «я» / «не-я»). 
2. Автономия – собственные и взаимные граничные условия. 
3. Рекурсивность – самовоспроизводство граничных условий или 

самоподдержание самоподдержания. 
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4. Нормативность – стремление к определенным результатам. 
5. Интерпретация. 
Смысл приведенной Диконом модельной системы – установить осно-

вание интерпретационной компетентности. Как характеризуется простая 
интерпретационная способность в семиотических терминах? Основное се-
миотическое различие – между собой («я») и «не-я». Отсюда – нарушение 
целостности является признаком «не-я». Динамика, которая восстанавливает 
стабильное состояние, – порождение интерпретанта, который реконструи-
рует это различие между собой и «не-я». Цикл аутогенного разрушения и  
самовосстановления рассматривает каждую форму нарушения как неотли-
чимую друг от друга – как иконическую: система может производить толь-
ко одну форму интерпретанта. Иконизм является самой основной семиоти-
ческой операцией, он отмечает предел того, что можно интерпретировать. 

Семиозис должен исходить из иконизма. Он выделяет точку, в кото-
рой более развитый интерпретант не может быть создан. Так, иконизм 
рассматривается не как особенность знакового носителя, а как функция 
интерпретативной неразличимости. 

 
 

Аутогенный аналог индексальной интерпретации 
 
Семиотические свойства отождествляются не со свойствами носителя 

знака, а с обеспечением возможности интерпретационной компетентности 
агента. Смещение акцента становится важным для биосемиотического 
анализа: оно помогает устранить неоднозначность использования связки 
«икона – индекс – символ». 

Из базовой формы саморепрезентации Дикон выводит усложнение 
интерпретационной динамики. Вводится дополнительная способность ин-
терпретировать условия окружающей среды по значимости для рекурсив-
ного самоподдержания интерпретирующей системы. 

Саморепрезентирующая способность аутогена позволяет установить 
корреляцию между изменениями хрупкости капсида для этого «я» и его 
способности к интерпретации. В семиотических терминах, индексальная 
интерпретационная компетентность (корреляционная способность) зависит 
от базовой иконической интерпретационной компетентности (изоморфная 
способность). Вложенная зависимость, где уровни семиозиса построены 
иерархически, может рекурсивно повторяться уровень за уровнем. 

Простейшая интерпретационная компетенция аутогена рассматрива-
ется Диконом как способность к осуществлению базового семиотического 
различения «я» и «не-я». Иконичность становится основанием и отправ-
ной точкой для семиозиса в целом. 

Дикон описывает три разные по сложности модели аутогенной систе-
мы. Совокупно они демонстрируют принципы интерпретативной логики. 
Функционирование интерпретаторов позволяет учитывать референциаль-
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ные, инструктивные и функциональные аспекты существования биологиче-
ской информации. 

Первой моделью является простая аутогенная система. Второй – 
система с контекстно зависимым расширением. Третьей моделью является 
аутогенетическая система, катализ в которой ограничен молекулярной 
структурой матрицы. Трехуровневая структура развития интерпретатив-
ной компетенции рассматривается Диконом как наделенная фундамен-
тальным значением. Спецификой биологического существования инфор-
мации являются системная значимость граничных условий, формируемых 
локальными структурами, и принадлежность информационных явлений 
(знаковых средств) к категории ограничений (constraints). 

 
 

Энергичная прелюдия 
 
Ограничения, составляющие рекурсивно самоподдерживающуюся мо-

лекулярную систему, обеспечивают мнемонические, обучающие и норматив-
ные атрибуты, которые Дикон отождествляет с биологической информацией. 

Дикон рассматривает усиление простого аутогенеза. Побочным про-
дуктом, образующимся при аутогенном катализе, является молекула. По-
добная нуклеотидам АТФ, она может приобретать и отдавать энергию, 
переносимую пирофосфатными связями. Доступность этой общей свобод-
ной энергии потенциально могла бы способствовать более эффективному 
катализу. Но наличие высокоэнергетических молекул полезно только во 
время динамических эндергонических процессов и может нарушить экзер-
гонические реакции и стабильные молекулярные структуры. Может про-
исходить потенциальное повреждение молекул во время инертной фазы 
аутогенеза. Чтобы сохранить их неповрежденными и доступными для ка-
тализа, их нужно каким-то образом хранить в нереактивной форме. 

Нереакционноспособные молекулы на основе нуклеотидов – это мо-
лекулы ДНК и РНК. В этих нуклеотидных полимерах фосфатные остатки 
не вступают в реакцию и их можно эффективно «хранить» для последую-
щего использования посредством деполимеризации. Таким образом, в 
эволюционном сценарии первоначальная функция молекул полинуклеоти-
дов – энергетическая, и только позже в ходе эволюции они используются 
уже для информационных задач. 

 
 

От хранилища к шаблону к информации 
 
Спонтанная деградация внутренних ограничений взаимодействия мо-

жет происходить без потери специфичности. В результате динамические ог-
раничения, обеспечиваемые химическими взаимодействиями, переносятся на 
структуру отдельной молекулы. Поддержка структурой шаблона, а не взаи-
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модействиями смещает источник ограничений взаимодействия со свойств 
катализатора на свойства шаблона. Шаблон не трансформируется в результа-
те химических реакций. Он может служить более стабильным источником 
памяти и инструкций, позволяя заменять катализаторы другими типами мо-
лекул. Информационная взаимозависимость между шаблоном и динамикой 
означает, что модификации шаблона будут иметь последствия для динамиче-
ской организации всей системы. 

В системе, опирающейся на шаблон, можно выделить два уровня 
семиозиса: один загружен из другого и вложен в него. Во-первых, есть 
интерпретация шаблона, в которой шаблон шаблона можно рассматривать 
как репрезентамен (знаковое средство). Порядок связывания катализато-
ров на матрице можно считать непосредственной интерпретацией. Их впо-
следствии ограниченный паттерн взаимодействия можно считать динами-
ческим интерпретантом. Привычка, связывающая их в синергетическую 
систему, может считаться окончательным интерпретантом. 

 
 

Ссылочное смещение 
 
В семиотических терминах Дикон описывает результат как создание 

отношения, подобного коду (отличного от генетического кода). Оно подоб-
но коду, поскольку основано на сопоставлении компонентов между элемен-
тами в двух наборах не связанных друг с другом субстратов. Хотя процесс 
генетической трансляции намного сложнее, чем описанный здесь аутогенез 
с помощью шаблона, в основе лежит абстрактное сходство в том, что по-
добное коду («произвольное») отображение в обоих случаях зависит от 
конкретной комбинации изометрии и корреляционных отношений. 

 
 

Структура биосемиотических лесов 
 
Диконом предлагается трехуровневая структура интерпретационных 

процессов. Смещение аффорданса (возможности определенного примене-
ния), в котором информационная среда отделена от ограниченной динами-
ческой среды, обеспечивается смещением ограничений с одного физическо-
го субстрата на другой. Смещение ограничений опосредуют сопряженные 
изоморфные (подобие) и коррелятивные (смежные) аффордансы. Это обес-
печивает мост для поддержания непрерывности информации, несмотря на 
прерывистость субстрата. Изменение в субстрате обеспечивает новые изо-
морфные и корреляционные возможности. Интерпретационные процессы, 
использующие преимущества этих свойств, одновременно переинтерпрети-
руют интерпретационные процессы более низкого порядка. Это порождает 
интерпретативную рекурсию, позволяя развиваться уровню за уровнем. 
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Обеспечивая рекурсивную регуляцию больших наборов генов, регу-
ляторная логика обеспечивает основу для семиотического построения. 
Становится возможным появление все более высоких уровней интерпре-
тационной компетентности. Семиотическое ограничение постепенно пе-
редается от молекул к клеткам, тканям и структурам тела. С каждым более 
высоким уровнем смещения на новый уровень субстрата возникает форма 
рекурсии более высокого порядка. 

 
 

Выводы 
 
Предложенные в статье молекулярные модели еще не объясняют про-

исхождения генетического кода. Они вытекают из критического анализа 
представлений, основанных на редукции понимания биологической инфор-
мации к анализу репликации как воспроизведения паттерна. Модели аутоген-
ных живых систем позволяют приблизиться к объяснению, как молекула, 
ДНК или РНК, может обретать свойство «записи» конституирующих и под-
держивающих живую систему динамических молекулярных отношений и 
управления ими. Модели позволяют прийти к объяснению того, как молеку-
лы предоставляют информацию об иных молекулах. Модели Дикона акцен-
тируют внимание на обусловленности информационной функции нуклеино-
вых кислот их способностью к воплощению ограничений, формируемых 
созависимыми динамиками процессов аутогенных систем. Это может слу-
жить источником аргументов для инвертирования порядка рассмотрения эво-
люции генетического кода, установленного «центральной догмой» молеку-
лярной биологии. 
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Введение 
 
В 1888 г. русский минералог Владимир Вернадский писал своей же-

не: «Собирать же факты, как они собираются теперь – без программы, 
без сознания зачем, к чему – перспектива далеко не интересная. Задача, 
которую здесь разрешит когда-нибудь человеческий ум, однако, чрезвы-
чайно интересна. Минералы – остаток тех химических реакций, которые 
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происходили в разных точках земного шара; эти реакции идут согласно 
законам, нам неизвестным, но которые, как мы можем думать, находят-
ся в тесной связи с общими изменениями, какие претерпевает земля как 
звезда. Задача – связать эти разные фазисы изменения земли с общими 
законами небесной механики»1. 

135 лет спустя мы можем сказать, что удалось достичь немалых  
успехов в решении той самой задачи, которую когда-нибудь разрешит ум, 
в отношении минералов, но даже и близко не в отношении эволюции са-
мого человеческого ума или ума иных существ. 

Многие исследователи не согласятся с этим, утверждая, что соци-
альные науки и науки о жизни добились выдающихся успехов. Я же  
утверждаю, что хотя и был достигнут значительный прогресс в описании 
эволюции разума, но у нас все еще нет объяснения фазового перехода от 
химии к разуму. На деле многие исследователи, кажется, игнорируют эту 
сложную задачу, полагаясь на негласную методологическую норму, приня-
тую во всех науках о жизни / обществе и в философии. Эту норму я назову 
абстрактной параллельной инженерией (Abstract Parallel Engineering, APE). 

Абстрактная параллельная инженерия – это глубоко укоренившаяся 
среди людей тенденция строить в своем воображении инженерные модели 
для явлений, для которых нет объяснений, и предполагать, что эти вообра-
жаемые модели являются не только описательными, но и объясняющими. 

Абстрактная параллельная инженерия – это интуитивное, народное 
средство, с помощью которого люди рассуждают о чем угодно – начиная 
от автомобилей и заканчивая телами и обществами. Люди, которые не 
знают, как работают компьютеры, все равно могут интуитивно моделиро-
вать их с помощью абстрактной параллельной инженерии, – постулируя 
категории физических / функциональных черных ящиков (black boxes). 
Компьютеры в таком случае представляются, например, как клавиатуры, 
аудио- и видеопроцессоры, собранные воедино и соединенные каким-то 
образом с информационным процессором. Холодильник – тоже ящик, со-
единенный с некой охлаждающей штуковиной. А автомобиль – это ящик 
на колесах с каким-то устройством, генерирующим движение, которое 
как-то преобразует бензин в движение. 

Люди, которые мало знают о том, как работают человеческие тела, 
могут создавать аналогичные модели в духе абстрактной параллельной 
инженерии: в каждом теле есть физически-функциональный насос (серд-
це), соединенный с физически-функциональным вентилятором (легкие), 
соединенным с другими физически-функциональными узлами. Неудиви-
тельно, что абстрактная параллельная инженерия – это то, в чем люди 
особенно хороши. Мы живем и дышим символами и технологиями.  
Мы естественным образом предполагаем, что все вокруг – это механизмы, 
которые можно описать. 

                                           
1 Цитируется на русском языке по: [Вернадский, 1988, с. 141]. – Прим. пер. 
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Абстрактная параллельная инженерия хорошо подходит для повсе-
дневных задач. Людям не нужно знать, как работают автомобиль, холо-
дильник или тело, чтобы пользоваться ими. Она работает и для создания 
научных описаний, но вот только не для производства биологических объ-
яснений. Однако на нее полагаются со все большей убежденностью, во 
многом потому, что у исследователей есть уверенность в том, что сущест-
вующие организмы просто эволюционировали путем естественного отбо-
ра и могут быть схематично отображены как «аппаратные» (hardware) и 
«программные» (software) средства. 

В биологии абстрактная параллельная инженерия попросту принима-
ет в качестве допущения, что жизнь отличается от физики и поэтому можно 
игнорировать необходимость объяснять, как из физики возникла семиотика. 
Абстрактная параллельная инженерия предполагает параллельные, двухас-
пектные, физико-семиотические или физико-функциональные компоненты. 
Обратное проектирование живых систем, осуществляемое по такому прин-
ципу, оказывается на уровне, напоминающем по своему характеру набро-
ски, отражающие приблизительную архитектуру некоего устройства. 

Абстрактная параллельная инженерия просто постулирует в качестве 
существующих и потом использует «черные ящики» (black box) как компо-
ненты, которые не нужно распаковывать (unbox) или сооружать. Она соби-
рает эти компоненты, соединяя их таинственными «черными стрелками» 
(black arrows). Таинственными в том смысле, что исследователи допускают 
двусмысленность относительно того, являются ли эти «стрелки» корреля-
ционными, причинно-следственными или телеологическими. 

Модели, созданные по принципу абстрактной параллельной инже-
нерии, абстрактны в двух смыслах. Во-первых, конечно, все модели явля-
ются абстракциями. Вопрос заключается в том, что модель игнорирует. 
Модели абстрактной параллельной инженерии абстрагированы от физиче-
ской работы (physical work), необходимой для создания и поддержания 
рассматриваемых функциональных явлений. Например, в эволюционной 
теории, как правило, игнорируется физическая работа, необходимая для 
репликации генов. Нечто похожее происходит и в биосемиотике, которая 
обычно игнорирует физическую работу, обеспечивающую производство 
интерпретанта из знака. 

Во-вторых, модели, созданные по принципу абстрактной параллель-
ной инженерии, являются абстрактными в том смысле, что их никогда не 
нужно сооружать, в отличие от собственно инженерных моделей. Чтобы 
произвести артефакт, инженер должен в итоге «распаковать» свои черные 
ящики. С абстрактной параллельной инженерией дело обстоит иначе. 

Модели, созданные по принципу абстрактной параллельной инже-
нерии, становятся инженерными проектами. Или же создаются по прин-
ципу обратного проектирования. Чтобы их произвести, мы воображаем 
сборку ранее независимых частей, соединенных «черными стрелками», как 
при проектировании некоего механизма. И здесь важно заметить разницу – 
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в отличие от механизмов, большинство физиологических явлений не со-
бираются из частей, а возникают в результате видоизменений через диф-
ференциацию, т.е. «вызревают», как при развитии эмбриона. 

Модели, созданные по принципу абстрактной параллельной инжене-
рии, часто бывают детализированными, запутанными и сложными. В них 
могут быть математика, компьютерные симуляции, диаграммы и техниче-
ские термины; это все может быть настолько сложным, что скрывает за со-
бой отсутствие строгости, присущее абстрактной параллельной инженерии. 
Такие модели часто дают высокую предсказательную полезность и важные 
практические знания. На протяжении веков они фактически подарили нау-
кам о жизни множество неординарных и спасительных открытий. 

Несмотря на такую щедрость, они дают на выходе только практиче-
ские описания, предсказания и рекомендации, но не обеспечивают объяс-
нений жизни и семиотики. Через дуализм физического и функционального 
они принимают как допущение, но не объясняют, как существа, совер-
шающие функциональные интерпретационные усилия (functional interpre-
tive effort), связаны с нефункциональной физической работой. Таким обра-
зом, разрыв между физическими науками и науками о жизни остается 
непреодоленным и часто незаметным. 

В английском языке глагол «to ape» – означает «копировать близко, 
но часто неуклюже и неумело». В науках о жизни, однако, абстрактная 
параллельная инженерия (APE – abstract parallel engineering) является уза-
коненным или, по крайней мере, вполне приемлемым источником дву-
смысленности. Она допускает натурализацию без фундамента (grounding) – 
натурализацию как рационализацию. Иными словами, она принимает  
измышления, которые опираются на криптокартезианский дуализм, хотя и 
открещивается от него. 

Сегодняшнее криптокартезианство предполагает дуализм – оно ис-
ходит из того, что существуют программные средства (software), которые 
инстанциируются (instantiated) на средствах аппаратных (hardware). Оно 
подобно дуализму разума и тела у Декарта. Как и res cogitans, программ-
ные средства (software) рассматриваются как нематериальная абстрактная 
идеализация. Оно нематериально и само по себе не совершает никакой 
физической работы. Тем не менее, будучи инстанциированным на аппа-
ратном средстве, оно производит функциональную работу (functional 
work), как и res cogitans Декарта на res extensa. Аппаратное средство рас-
сматривается как res extensia, недегенеративный материальный механизм, – 
недегенеративный в том смысле, что компьютерное оборудование создано 
так, чтобы быть долговечным. 

Инстанциирование программного обеспечения на аппаратном обес-
печении, как представляется, происходит через некоторую вариацию ана-
литической геометрии Декарта, в которой абстрактные символы или коды 
проявляются в res extensa. 
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В этой статье моя цель – предложить шаги на пути к строгой науч-
ной методологической альтернативе для абстрактной параллельной инже-
нерии. Я начну с аргумента о том, что динамика знаков отличается от фи-
зической динамики не благодаря существованию знаков или информации, 
а благодаря существованию интерпретаторов – существ, самостоятельно 
совершающих функциональные интерпретационные усилия. Затем я про-
демонстрирую, как из-за абстрактной параллельной инженерии это разли-
чие часто упускается из виду как в биологии, так и в биосемиотике, что 
приводит к путанице в том, как науки о жизни отличают категорию живо-
го от неживого. 

Затем я остановлюсь на вопросе об абдукции (категоризации) и вы-
делю идеи, позволяющие более эффективно проводить реалистичные ка-
тегориальные различия. Исходя из этого я предложу более научный под-
ход к категоризации, чем тот, который используется в абстрактной 
параллельной инженерии. Далее я применю эти идеи для различения се-
миотической отзывчивости (semiotic responsiveness) и строго физических 
явлений; именно таким образом я продемонстрирую, в чем состоит пред-
ложение того самого, часто упускаемого из виду потенциального вклада, 
который биосемиотика могла бы привнести в биологию. 

 
 
Биосемиотика – исследование интерпретации, а не знаков 

 
Иногда название темы исследования мешает исследованию из-за 

ложного исходного предположения. Примером может стать телеология, 
которая предполагает, что в объяснении нуждается человеческая или  
богоподобная великая цель, а не семиотические усилия. Семиотика – изу-
чение знаков – может стать еще одним примером из того же ряда, по-
скольку она определяет в качестве своего предмета изучения знаки, а не 
интерпретаторов знаков. 

«Теория информации» тоже может оказаться неправильным терми-
ном. Слияние неодарвинизма, теории коммуникации Шеннона и компьюта-
ционализма (computationalism) придало ученым, занимающимся науками о 
жизни, уверенность в допустимости метафорического, опредмечивающего 
(reifying) обращения с информацией, будто бы это объект или свойство, ко-
торым обладают некоторые или все материальные вещи (например, «несу-
щие информацию» молекулы). В своей статье «Почему нам нужно семио-
тическое понимание жизни» Й. Хоффмейер критикует это представление об 
информации как о чем-то «“текущем”, “бегущем”, “передаваемом” или “пе-
реносимом” из одного места в другое» [Hoffmeyer, 2013]. Это принимаемое 
учеными опредмечивание становится возможным благодаря термину 
«знак». 

Обращение с потоком информации в биологии сегодня сродни тому, 
как до открытий в области термодинамики для объяснения тепла предпо-
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лагалось, что существует некий теплород – овеществленная теплонесущая 
субстанция, которой и объясняется тепло. Такое опредмечивание является 
типичным этапом в развитии человеческого понимания, учитывая наши 
символические и технические привычки, которые склоняют нас к проек-
тированию по-импрессионистски абстрактных опредмеченных объектов и 
процессов. Мы первым делом представляем себе явления в терминах ма-
териального причинно-следственного взаимодействия. Когда мы не мо-
жем объяснить какой-либо вид взаимодействия, мы придумываем псевдо-
материальные элементы и силы для их описания. 

В физических науках термин «информация» тоже используется спе-
цифическим образом. Предполагается, что все явления можно измерить в 
шенноновских битах, что немного похоже на утверждение о том, что раз 
дороги можно измерить в милях, то они состоят из миль. Вот и выходит, 
что некоторые физики утверждают, что вся Вселенная – это информация. 

Такое понимание информации не является стандартным, практиче-
ским. Интуитивно мы знаем, что знаки интерпретируются живыми суще-
ствами как нечто о чем-то (about) – о чем-то полезном для усилий, кото-
рые прилагаются этими существами. Хотя любое физическое явление 
может стать знаком, это происходит только тогда, когда оно интерпрети-
руется живым интерпретатором как функционально значимое для како-
го-то реального, предполагаемого или воображаемого интерпретатора, 
учитывая цели этого интерпретатора. 

Рассмотрим бестселлер «Информация: история, теория, поток» 
(2011), который вышел из-под пера авторитетного писателя Джеймса Гли-
ка, который рассказывает в своих книгах о достижениях науки. В этой ра-
боте, получившей премию Уинтона от Королевского общества, слово 
информация встречается более 500 раз, но словосочетание «информация 
о» (information about) – только восемь раз, а «информация для» (informa-
tion for) – ни разу. 

К концу второй трети книги о теории информации Глик выдвигает в 
духе физической науки предположение о том, что все явления во Вселен-
ной представляют из себя информацию и всегда были ею. В последней 
трети Глик исследует нынешний информационный поток, не объясняя, как 
возможен поток чего-либо, что всегда уже было вокруг. 

Мы живем в «век информации», но продолжаем определять инфор-
мацию лишь образно, метафорически и по-импрессионистски. Отвергая 
такие образные теологические концепции, как, например, переселение 
душ, биологи часто допускают столь же вольные метафоры в своих псевдо- 
материалистических предположениях о знаках и интерпретирующих их 
агентах, как я покажу ниже. 

Необходимым и активным элементом любого знакового отношения 
является интерпретатор. Мы можем описать особенности интерпретатора, 
подобно тому как пресловутые слепцы описывают характерные черты 
слона. Однако эти описания остаются без фундамента (ungrounded), пока 
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мы не объясним, как интерпретаторы возникают из мира из одной только 
физической химии. 

Объяснение физического возникновения и природы семиотических 
интерпретаторов могло бы сыграть для ныне опредмеченных понятий 
«знак» и «информация» ту же роль, что термодинамика сыграла для опред-
меченного «теплорода». При этом, как я предположу ниже, такое объясне-
ние могло бы стать ответом на прагматический термодинамический вызов 
существованию интерпретирующих существ. 

 
 

Семиотика по принципу  
абстрактной параллельной инженерии в биологии 

 
В биологии абстрактная параллельная инженерия обосновывается 

через предположение о том, что жизнь отличается от химии. В химии  
отсутствуют живые существа, вовлеченные в функциональные интерпре-
тационные усилия, а в жизни они есть. Живые существа борются за свое 
существование. Химия – нет. 

Биологи склонны считать, что естественный отбор или наличие  
«несущих информацию молекул», таких как ДНК или РНК, могут быть 
обоснованием для различения живого и неживого и, следовательно, обос-
нованием для допущений о том, что живые существа прилагают функцио-
нальные интерпретационные усилия. 

Естественный отбор объясняет мотивацию не больше, чем существо-
вание горы объясняет мотивацию для восхождения на нее или «выбирает» 
тех, кто достигнет вершины. Описать признак как эволюционировавший 
или созданный для какой-то цели – значит подразумевать, что естественный 
отбор – это слепой часовщик, который хоть и не видит, но все же имеет 
свои цели. 

Естественный отбор – это не выживание наиболее приспособленных 
существ, а не-выживание (non-survival) существ, прилагающих недоста-
точно функциональные интерпретационные усилия. Это неуспех существ, 
борющихся за свое существование. Существа, совершающие функцио-
нальные интерпретационные усилия, – это важнейший аспект жизни.  
Естественный отбор не был какой-то новой силой, которая вошла во все-
ленную и создала жизнь. Жизнь предшествовала естественному отбору, а 
не наоборот. 

Дарвин отмечал: «Вглядываясь в природу, мы никогда не должны … 
забывать, что каждое единичное органическое существо, можно сказать, 
напрягает все свои силы, чтобы увеличить свою численность»1. В этом 
предложении «можно сказать» – это ключевая фраза. Биологи используют 
предложение о существовании функциональных интерпретационных уси-

                                           
1 Цитируется на русском языке по: [Дарвин, 1937, с. 160]. – Прим. пер. 
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лий тогда, когда им это потребуется. А когда нужно – могут описывать 
биологические явления и в строго физико-химических терминах (напри-
мер, когда речь идет о цикле Кребса). 

Хоффмейер (2011) обращает внимание на этот часто упускаемый из 
виду пробел в теории Дарвина, заявляя, что «шедевр Дарвина был посвящен 
происхождению видов, а не происхождению жизни, и он занимал агности-
ческую позицию по вопросу о происхождении жизни. То, что все существа 
этого мира непрерывно “стремятся” найти пищу, спастись от хищников, 
найти партнеров для спаривания и т.д., было настолько очевидно для Дар-
вина, что он просто взял этот факт в качестве отправной точки для всего 
своего анализа». 

Согласно универсальному дарвинизму, естественный отбор стал, 
даже в руках некоторых биологов, оправданием для того, чтобы просто 
принимать как допущение, что то, что долго сохраняется, сохраняется 
лучше всего. Здесь проявляется неспособность провести различие между 
элементами, которые сохраняются благодаря долговечности, и агентами, 
борющимися за свое собственное сохранение. 

Точно так же РНК и ДНК, просто молекулы, объясняют жизнь не 
больше, чем молекулы гормонов объясняют аппетит, который они вызы-
вают, но исследователи часто предполагают, что полинуклеотиды по своей 
природе отличаются от других химических веществ. ДНК и РНК каким-то 
образом являются «носителями информации», причем информация трак-
туется двойственным образом – и как молекулы или паттерны (res 
extensa), и как «инструкции» (res cogitans). 

Биологическое объяснение часто ближе к объяснению, которое 
можно ожидать при обратном проектировании (reverse engineering) функ-
ционального механизма, чем при объяснении строго физико-химических 
явлений. Например, инженер может объяснить функции каждой детали 
велосипеда, исходя из того, что велосипед – это механизм, а значит, он 
функциональнен. 

В биологии, как и в инженерии, исследователи предполагают двух-
аспектный параллелизм: элементы, которые являются физическими и 
функциональными, описываются как физические или как функциональ-
ные. Например, говорить о молекулах гормонов как о возбуждающих ап-
петит допустимо без объяснения того, как молекула, не имеющая собст-
венных аппетитов, осуществляет это возбуждение. Гормон вообще 
первоначально означал «приводить в движение». В целом, когда биологи 
определяют функцию физического элемента, они называют его по его 
функции, подобно тому как инженеры называют свои детали, изготовлен-
ные для специальных целей. 

Функция (function) неизбежна в науках о жизни и недопустима в 
строго физических науках. Однако, несмотря на все открытия в физиче-
ских и биологических науках, у нас все еще нет строгого объяснения или 
обоснования различия между ними. Физик или химик не станет утверждать, 
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что молекула, звезда или камень пытаются чего-то достичь или борются за 
свое существование. Тем не менее их соседи, ученые, изучающие жизнь 
или социальные науки, могут совершенно свободно вести речь о сущест-
вах, которые прилагают функциональные интерпретационные усилия, не 
имея при этом никакого научного объяснения этому двойному стандарту, 
кроме того, что жизнь устроена иначе – не так, как химия. Кроме того, на 
удивление не признается во многом и существование этого непреодолен-
ного пробела, поскольку с ним справляются с помощью абстрактной па-
раллельной инженерии. Эта двусмысленность создает ситуацию, когда био-
логам доступны сразу три объяснительных инструментария, которые здесь я 
буду называть объяснением через механику (mechanics), объяснением через 
механизмы (mechanisms) и объяснением через мотивы (motivations): 

– механика (например, квантовая, классическая, химическая механи-
ка) – это строго бесцельные причинно-следственные физико-химические 
явления; 

– механизмы – это функциональная механика, собранная из физиче-
ских / функциональных частей инженерами для достижения своих целей; 

– мотивы – это неопознанный, таинственный телеокаузальный фак-
тор, постулируемый в качестве фактора, объясняющего функциональное 
поведение, без объяснения того, что это за фактор и как он вытекает из 
строго физической механики. 

Сегодня ученые, изучающие жизнь и общество, определяют мотивы 
только по их последствиям. Если они наблюдают усилия, то предполага-
ют, что они были следствием мотивации, предположительно заложенной в 
физической механике, но не спроектированной (кроме как метафорически) 
естественным отбором. Мотивация – это как энтелехия, предполагаемый 
фактор, который не более объясним, чем такие овеществленные теологи-
ческие понятия, как «душа», «дух» или «жизненная сила». 

Биологи часто оправдывают абстрактную параллельную инженерию с 
помощью того, что можно назвать педагогической лицензией (pedagogical 
license), – это антропоморфизм в изложении положений наук о жизни и 
социальных наук для неспециализированной аудитории, использование 
интуитивных фигур речи абстрактной параллельной инженерии, потому 
что детальное понимание было бы выше возможностей аудитории.  
Известный биолог Урсула Гуденаф (2022, стр. 28) в своей книге «Священ-
ные глубины природы» пишет: 

«В этих описаниях я часто использую антропоморфный язык –  
аминокислоты предпочитают что-то делать, а ферменты что-то распозна-
вать – потому что так устроено человеческое мышление: мы следуем  
повествованиям с главными героями, наделенными агентивностью. Факти-
чески биологи постоянно используют подобные аналогии / метафоры; мы 
говорим о рецепторах-сиротах, о белках, которые служат компаньонами 
(шаперонами), и о генах, которые путешествуют автостопом. Хотя мы об-
ладаем прочным научным пониманием молекул и механизмов, о которых 
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мы говорим, обычно проще передать это понимание в тщательно подоб-
ранных антропоморфных образах, передающих суть процесса». 

Тем не менее, независимо от глубины научного анализа исследова-
теля, абстрактная параллельная инженерия остается в силе. Даже самый 
микроскопический биологический винтик остается физическим объектом, 
который функционирует как винтик. Каким бы подробным ни было пони-
мание информационной РНК, она остается двухаспектной сущностью – и 
физическим полинуклеотидом, и функциональным посредником. 

Модели абстрактной параллельной инженерии могут быть очень 
формальными и техническими, но тем не менее они могут не иметь ника-
кого отношения к тому, как процессы работают в природе. Это несоответ-
ствие хорошо заметно на примере искусственного интеллекта: то, что 
компьютер может моделировать человеческие задачи с высокой предска-
зательной полезностью, ничего не говорит нам о том, выполняют ли люди 
эти задачи с помощью вычислительных средств. Компьютационализм 
(computationalism), функционализм и инструментализм предполагают, что 
науке достаточно абстрактной параллельной инженерии. И это так, но 
только если рассматривать науку как инженерию – описание, предсказа-
ние и предписание, но не объяснение. 

Приняв статус «живое» (living) в качестве исходного условия для 
своих объектов исследования, биологи накопили огромное количество 
описаний «живого» поведения и объяснений этого поведения, по желанию 
используя механистический, механический и мотивационный инструмен-
тарий. В результате наше детальное понимание жизненных явлений рас-
тет, но объяснение самой жизни продолжает от нас ускользать. 

Абстрактная параллельная инженерия задействуется в исследованиях 
о происхождении жизни. Мир РНК, считающийся сегодня наиболее пер-
спективным направлением изысканий, оперирует предположением, что 
репликация РНК объясняет или позволяет оставлять без объяснений суще-
ствование организмов, совершающих функциональные интерпретацион-
ные усилия. 

Все химические реакции являются механикой репликации. Это мо-
лекулярные паттерны, которые распространяются по-разному в зависимо-
сти от имеющихся энергетических перепадов. То, что РНК может записы-
вать паттерны, которые в редких условиях могут размножаться путем 
катализа, не объясняет, каким образом простое распространение паттернов 
становится борьбой за их собственное существование. 

Используя абстрактную параллельную инженерию, биологи приду-
мывают способы говорить о двойственности материальной / псевдомате-
риальной информации с помощью параллельного описания, набора про-
возглашаемых правил соответствия, оправданием для которых служит вера 
в то, что жизнь отличается от химии и поэтому следует другим правилам. 
Винер и Розенблют (1945) защищают абстрактную параллельную инжене-
рию, оставляя открытым вопрос о нахождения фундамента (grounding) 
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биологических объяснений. Обосновывается это так: «Действительно, 
наука исходит и должна исходить из этой дуалистической основы. Но да-
же если ученый ведет себя дуалистически, его [sic] дуализм имеет практи-
ческий характер и не обязательно подразумевает строгую дуалистическую 
метафизику». 

Биология ждет того, что биосемиотика могла бы, приложив целена-
правленные усилия, предоставить. Она ждет объяснения того, как сущест-
ва, совершающие функциональные интерпретационные усилия, возникли 
благодаря одной только физической химии. Решение этой задачи стало бы 
значительным вкладом, на который биология могла бы полагаться в каче-
стве имеющего фундамент (grounded) обоснования для того различения 
живного и неживого, которое на сегодняшний день оправданий не имеет. 

 
 
Абстрактная параллельная инженерия в биосемиотике 

 
Биосемиотика выделилась из семиотики поздно, почти задним умом. 

В 1990-х годах Лотман начал размышлять о семиозисе у животных, ут-
верждая, что человеческое поведение в принципе отличается от поведения 
животных тем, насколько важную роль в нем играет непредсказуемое 
[Лотман, 2000, с. 34]. Это сродни картезианской интерпретации животных 
как машиноподобных. К тому же, здесь выпадает из рассмотрения вегета-
тивная семиотика. 

Лотман также утверждал: «Семиотика означает две вещи. Одна вещь – 
это семиотика как описание, как перевод некоторой деятельности на адек-
ватный научный язык. Вторая – понимание самого механизма»1. Это раз-
личие может означать, что нам нужен описательный язык и объяснение 
физических механизмов, в которых он воплощен. Хотя, казалось бы, наи-
более целесообразно было бы, чтобы объяснения служили основной для 
развития объяснительного языка. 

Это может просто означать, что научный язык будет опираться на ме-
ханизмы понимания. Однако одного только этого может оказаться недоста-
точно, чтобы объяснить фазовый переход от физического к семиотическо-
му, как это подразумевает Вернадский, процитированный выше. То есть 
задача состоит в том, чтобы объяснить, как семиотика возникает как раз-
личные физические явления в рамках физической химии. 

В своей статье под смелым названием «Биология – незрелая биосе-
миотика» (2011) Йеспер Хоффмейер затрагивает эту проблему. Он отме-
чает, что «эволюционные корни агентивности, функциональности и семи-
озиса погребены глубоко в ныне вымерших пребиотических системах», и 
говорит, что «на данный момент мы просто предпочитаем отодвинуть во-
прос о происхождении до “пороговой зоны”, ниже которой мы не находим 

                                           
1 Цитируется на русском языке по: [Кулль, Вельмезова, 2018, с. 9]. – Прим. пер. 
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семиозиса, функции или агентивности, а выше которой система действи-
тельно проявляет эти свойства». 

Под «эволюционными корнями» он, возможно, подразумевает либо 
общее разворачивание естественной истории, либо эволюцию путем есте-
ственного отбора. (Эти два определения эволюции часто смешиваются, из-
за чего возникает двусмысленность.) Если он имел в виду последнее, то он 
делает распространенное, хотя и негласное, сомнительное биологическое 
предположение, что естественный отбор объясняет происхождение жизни. 

Хоффмейер далее переходит к тому, как семиозис и генетическая 
фиксация переплетаются в процессе обучения, именуемом естественным 
отбором. Этот удар бьет в точку, где биологические объяснения неадек-
ватны и уязвимы. При этом сам этот удар основан на принципе абстракт-
ной параллельной инженерии, так как проводит метафорическую парал-
лель между естественным отбором и обучением. 

Здесь я хочу остановиться на моменте, который Хоффмейер упоми-
нает вскользь: пока у нас не будет объяснения конкретных шагов при  
переходе от механики причинно-следственных связей к механике целей-и-
средств жизни, абстрактная параллельная инженерия будет оставаться  
допустимой методологической нормой в биологии, а биосемиотика будет 
оставаться избыточной и периферийной для биологии. Или, говоря иначе, 
биологи будут зависеть от биосемиотики тогда и только тогда, когда био-
семиотика сможет объяснить конкретные шаги, посредством которых  
интерпретационные усилия (цели-и-средства жизни) возникают в рамках 
физической, причинно-следственной работы. 

Не имея такого мостика в виде объяснения, биосемиотики – воз-
можно, чтобы соответствовать методологии биологов, – часто предпола-
гают, что их модели инстанциируются (instantiated) в физикохимии и воз-
никают в ней, не объясняя, каким образом это происходит. 

Биосемиотика часто присваивает биологическим механизмам функ-
циональные, категориальные семиотические ярлыки. В качестве примеров 
можно привести «обучение» как ярлык для естественного отбора у Хоф-
фмейера, «семиотику» – для выбора [Kull, 2018] и «функцию» – для эсте-
тики у Кулля [Kull, 2022], «химические взаимодействия» (2012) – для  
кодов у Барбиери, а также ДНК – для сообщений, возникающих из «пер-
вобытного экологического языка», у Патти [Pattee, 2012]. Исследователи 
затем провозглашают законы соответствия между параллельными сфера-
ми физики и функционирования, как бы устанавливая стандарты, по кото-
рым следует строить модели из двухаспектных черных ящиков и стрелок. 

Чтобы проиллюстрировать, как абстрактная параллельная инжене-
рия используется в биосемиотике, рассмотрим книгу «Семиотическая 
агентивность» [Sharov and Tonnessen, 2021, p. 14–15]. Далее курсивом вы-
делены предполагаемые элементы, процессы и связи, включающие в себя 
абстрактную параллельную инженерию. 
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«Для натурализации семиозиса мы используем следующие принци-
пы... Знак – это то, что Бейтсон (1987 [1972]: 459) назвал информацией: 
“различие, которое создает различие” для какого-то агента. Во-первых, 
способность обнаруживать и идентифицировать различие (которая вос-
принимается) поддерживается специальными сигнальными и / или когни-
тивными путями внутри агента, которые возникли в процессе эволюции 
или онтогенеза для поддержки определенных функций (которые создают 
разницу). С этой точки зрения знаки – это семиотические инструменты, 
которые используются агентами для достижения регуляции их целена-
правленной деятельности. Во-вторых, мы распознаем семиозис даже у 
простых агентов, которые интерпретируют знаки механистически... 
В-третьих, семиозис (знаковые процессы) может быть общим для агентов 
более высокого уровня и их субагентов... И, в-четвертых, изучение как 
простых, так и сложных агентов требует сочетания механистического и се-
миотического анализа, которые дополняют друг друга. Эти две эвристики 
продуктивны в предсказании и объяснении феномена агентивности, но 
объяснительная сила механистических моделей выше для простых аген-
тов и снижается с ростом сложности, когда немеханистический подход 
становится все более продуктивным». 

Это провозглашенные правила параллельного, двухаспектного опи-
сания – инструкции по выстраиванию с помощью абстрактной параллель-
ной инженерии соответствий между физикальностью (physicality) и функ-
циональностью (function), которые «дополняют друг друга». Эти правила 
не объясняют, как семиотические усилия возникают из физикохимии. 
Вместо этого они предполагают параллельность этих сфер. 

В личном электронном письме Шаров отмечает, что найти фунда-
мент (grounding), позволяющий дать «объяснение конечной причинности 
на основе физики (действующей и формальной причинности)», «просто 
невозможно и не нужно». Для его целей достаточно «дополнительных  
эвристик», как и для всего моделирования посредством абстрактной па-
раллельной инженерии в философии, науках о жизни и обществе. 

Если назвать это натурализирующей семиотикой или агентивно-
стью, то можно предположить, что натурализация похожа на рационали-
зацию или морализацию – в том смысле, что она подразумевает надуман-
ность, несоответствие стандарту, оправданное смягчением стандарта. 
Семиотика, имеющая фундамент (grounding), – это нечто иное. Она долж-
на объяснять, как существа и их функциональные семиотические усилия 
возникают на фундаменте физической работы. Не просто натурализован-
ная, а именно естественная, связанная с таким фундаментом (grounded) 
семиотика была бы именно такой. 

Как и в биологии, исследования в сфере биосемиотики могут быть 
очень продуктивными в плане получения описаний, предсказаний и реко-
мендаций. Нет ничего плохого в том, что биосемиотики исследуют внут-
ренние и внешние знаковые отношения в рамках методологии абстрактной 
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параллельной инженерии, но такие исследования мало чем отличаются от 
исследований в современной биологии. 

 
 

Признаки жизни 
 
Поскольку биологи обосновывают абстрактную параллельную ин-

женерию, исходя из предположения, что объекты их исследований живые, 
поразительно, что они расходятся во мнениях по поводу определения, что 
такое жизнь. Как излагает Циммер (2021), ученые Фрэнсис Весталл и Ан-
дре Брэк пишут: «Обычно говорят, что существует столько же определе-
ний жизни, сколько людей пытаются ее определить». Астробиолог Раду 
Попа заявляет: «Это нетерпимо для любой науки... Вы можете взять науку, 
в которой для одной вещи существует два или три определения. Но наука, 
в которой самый важный объект не имеет определения? Это абсолютно 
неприемлемо» [Zimmer, 2021]. Биофилософ Келли Смит говорит: «Любой 
эксперимент, проведенный без четкого представления о том, что он ищет, 
в конечном итоге ничего не решает» [Zimmer, 2021]. 

В философии онтология – это стремление к ясности относительно 
природы существования, а эпистемология – стремление к ясности относи-
тельно природы знания. Эпистемология классически понимается как 
стремление к обоснованному истинному убеждению. Эволюционная эпи-
стемология – это изучение знания как непрерывного процесса биологиче-
ской адаптации. 

Различение живого и неживого, объяснение существования интерпре-
тационного усилия предоставило бы фундамент (grounding) для онтологии 
и эпистемологии. Однако такое объяснение было бы интерпретационным 
усилием исследователя. Таким образом, объяснение онтологии эпистемоло-
гии является эпистемологическим актом. Или, выражаясь биосемиотиче-
ским языком, задача состоит в определении признаков (знаков) жизни (signs 
of life). Это семиотическая задача объяснения онтологии семиотики. Еще 
мы могли бы описать (тоже не избежав порочного круга) наши усилия как 
интерпретацинные усилия в целях понимания истинной природы интерпре-
тационных усилий, или же как неизбежно субъективные усилия для объяс-
нения объективности субъективности. 

На эту круговерть можно ответить тремя основными способами. Мы 
можем в отчаянии вскинуть руки. Мы можем ткнуть пальцем наугад, на-
чинав с любой эпистемологической основы. Или мы можем засучить ру-
кава и заняться созданием минимальной научной эпистемологии, на осно-
ве которой можно объяснить онтологию интерпретации. 

Вскинув руки в отчаянии, мы могли бы сказать, что, учитывая этот 
порочный круг, искать границу между не-жизнью и жизнью так же безна-
дежно, как пытаться проглотить свой рот. Мы не можем принять никакой 
интерпретации онтологии интерпретации, потому что это была бы интер-
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претация. Это ответ, отсылающий к тайне (mysterian). Он резонирует с  
утверждением Шарова, что найти такой фундамент (grounding) невозможно 
и не нужно. 

Ткнув пальцем наугад, мы могли бы начать с любых интерпретаци-
онных предположений, которые мы предпочитаем для объяснения интер-
претации, и дебатировать с другими, начинающими с иных предположе-
ний, без стандарта для определения того, какая интерпретация лучше. Это 
и есть поссибилитарный (possibilitarian) ответ. Он стимулирует споры ме-
жду конкурирующими теориями, но, как предполагает Келли, «в конечном 
итоге ничего не решает». 

Засучив рукава и взявшись за работу, мы можем искать минимальную 
научную эпистемологию для объяснения онтологии эпистемологии –  
искать основные допущения, тщательно отобранные и строго применяе-
мые для выстраивания наших изысканий. Далее я сделаю несколько пред-
ложений относительно минимальных эпистемологических стандартов,  
которые могли бы наилучшим образом обеспечить строгую онтологию 
эпистемологии. В частности, я рассмотрю наименее строгий аспект мето-
дологии абстрактной параллельной инженерии – свободное позициониро-
вание (loose positing) категориальных черных ящиков. 

 
 

Более строгие требования к абдукции 
 
Абстрактные «черные ящики», двухаспектные элементы или модули 

абстрактной параллельной инженерии – это продукты категоризации или 
обобщения. Как мы приходим к определениям категорий элементов, кото-
рые мы используем в создании моделей абстрактной параллельной инже-
нерии? Как мы решаем, есть ли такая категория, как существо, функция, 
интерпретация (или усилие), знаки, агентивность, мотив, телос, воля или 
борьба за существование? Что отличает научный подход к определению 
категорий? По какому стандарту термины категории «агент» или «мотив» 
считаются научными, а теологические термины «душа» или «дух» – нет? 

Платон описывает задачу категоризации как разделение на «естест-
венные составные части», «стараясь при этом не раздробить ни одной из 
них, как это бывает у дурных поваров»1 (cutting nature at its proper joints). 
То есть различать категории вещей следует таким образом, чтобы они 
точно отражали реальность. Даосизм предлагает идеализацию подобного 
рассечения в аллегории о мяснике, который настолько четко знает, где на-
ходятся сочленения, что ему никогда не приходится точить нож. 

В повседневной жизни использование «черных ящиков» в стиле аб-
страктной параллельной инженерии – это прагматически эффективный 

                                           
1 Цитируется на русском языке по: [Платон, 2007]. – Прим. науч. ред. 
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принцип сродни бритве Оккама. Он гласит: предполагай наименьшее воз-
можное количество сочленений или категориальных элементов. 

В отличие от повседневности, при категоризации в науке цель со-
стоит в том, чтобы узнать, где расположены все соединения (joints) и где 
их нет. Как и любое решение из области «да / нет», вопрос «есть ли соеди-
нение?» дает истинные и ложные положительные и отрицательные отве-
ты, что приводит к двум видам ошибок. Ложноположительная – это лож-
ная дихотомия: предположение о наличии сочленения там, где оно 
отсутствует. Ложноотрицательный ответ – это ложное тождество: предпо-
ложение об отсутствии сочленения там, где оно есть. 

Как же стать похожим на даосского мясника? С помощью каких 
средств можно наиболее эффективно узнать, где находятся сочленения, а 
где нет? Как наиболее эффективно различать хорошие и плохие методы 
категоризации? В этих вопросах тоже есть порочный круг, ведь мы пыта-
емся провести разделение в точке сочленения, которая находится на стыке 
между хорошим и плохим способами проводить разделения. 

Категоризация – наименее строгий аспект наших современных  
научных методов. Одна из интерпретаций истории науки состоит в том, 
что первый прорыв в науке состоял в том, чтобы привнести большую 
строгость в дедукцию или формализм. Это начиналось, возможно, еще с 
Пифагора. Второй прорыв в истории науки привнес большую строгость в  
индукцию или эмпиризм. Это прорыв мы больше всего ассоциируем с пе-
реходом от натурфилософии к науке. 

При этом едва ли можно утверждать, что наука привнесла такую же 
строгость в область категоризации. Здесь она оставляет исследователям 
свободу в том, чтобы постулировать и овеществлять категории различных 
«черных ящиков», когда эти «черные ящики» включаются в модели, 
строящиеся по принципу абстрактной параллельной инженерии. 

Согласно интерпретации Пирса, которую я принимаю здесь, абдук-
ция является основой всех интерпретаций. Абдукция – это иконичность, 
которая категорирует в силу отсутствия различий, – когда различия внут-
ри категории, которые не создают различий в восприятии. Абдукция – это 
неспособность различить. Это категоризация явлений как сходных или 
тождественных. Формально это категоризация явлений по общим призна-
кам. В этом состоит третья инверсия в трактовке силлогизмов у Пирса 
(1931–1958: CP 2.623). 
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Рис. 1. 

Абдукция по Ч.С. Пирсу 
 
Абдукция – это наша классификация Сократа как человека на осно-

вании того, что у него есть общие с человеком черты. Так мы предполага-
ем, что человек, который выходит из комнаты и возвращается, – это один 
и тот же человек, ориентируясь на остающиеся неизменными характери-
стики. Так мы узнаем свою машину на парковке. 

Абдукция может быть активной, как, например, когда мы внима-
тельно разбираемся и решаем, что подозреваемый является убийцей, по-
тому что у них больше общих черт, чем различий. Абдукция может быть и 
пассивной, как, например, неспособность распознать камуфляж и отли-
чить его от окружения. 

Формальная абдукция является корнем всей теории множеств.  
У людей есть способность пользоваться символами, поэтому для людей 
множества неразличимых внутри группы явлений могут быть названы и 
разграничены. В других организмах абдукция является продуктом порого-
вых эффектов. Например, хотя бактерия и не концептуализирует ограни-
ченное множество под названием «сахар», она будет мигрировать в направ-
лении сахара или молекул, похожих на сахар, посредством интерпретации 
по принципу порогового эффекта. Возможно, неуместно называть такие 
пороговые эффекты категоризацией. Тем не менее это абдукция. Предпо-
ложительно, живые организмы проводят различия тем меньшие, чем ближе 
эти организмы находятся к моменту возникновения жизни. 

Абдукция или категоризация настолько естественны для нас, что в 
большинстве работ по логике она не упоминается. В тех случаях, когда 
она рассматривается, ее часто считают, следуя эпизодической трактовке 
Пирса, синонимом генерации гипотез [Douven, 2022]. 

Индукция и абдукция являются гипотетическими, поскольку они 
неполны, в отличие от дедукции. При индукции, сколько бы человек ни 
оказался смертным, остается возможность существования бессмертного 
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человека. Аналогично, при абдукции, независимо от того, сколько общих 
черт у Сократа с человеком, остается возможность упущенной черты, ко-
торая его отличает. 

 
 

Предложения касательно более строгой абдукции 
 
Индуктивные и абдуктивные гипотезы усиливаются за счет прира-

щения (accretion). Чем больше людей оказываются смертными, тем силь-
нее становится индуктивное заключение о том, что человек смертен. Чем 
больше у Сократа общих черт со всеми людьми, тем сильнее абдуктивный 
вывод о том, что он человек. 

На практике индукция и абдукция сопутствуют друг другу как про-
цессы обучения методом проб и ошибок, через уточнение путем последо-
вательного приближения. При абдуктивном изменении категориальных 
определений некоторые из ранее включенных в категорию случаев исклю-
чаются по мере включения новых случаев. И наоборот, включенные слу-
чаи могут изменить абдуктивное определение. 

Например, киты, которые когда-то считались рыбами, методом проб 
и ошибок были исключены из этой категории и включены в категорию 
млекопитающих, тем самым изменив определение млекопитающих 
[Romero, Jr., 2012]. Иногда абдуктивная / индуктивная диалектика разру-
шает или переопределяет существующие категории. Иногда она вводит 
новые категориальные различия. В биологической категоризации мы на-
блюдаем оба процесса. 

Пирс намекал на конструктивную или генеративную связь между 
абдуктивными и индуктивными гипотезами. Эту мысль развил Терренс 
Дикон (1976). Например, собака Павлова ассоциировала колокольчики с 
предстоящей едой, используя ассоциацию между двумя абдуктивными 
категориями, неразделимыми случаями появления колокольчиков и еды. 

Конус-ветроуказатель начинают считать индикатором ветра в ре-
зультате многочисленных случаев наблюдения ткани, надутой под углом 
под воздействием многочисленных случаев ветра. Предлагается, как гово-
рится, «сложить два и два», когда множественные неразличимые проявле-
ния одного коррелируют с другими множественными неразличимыми 
проявлениями другого. Тем не менее это «сложить» часто является пас-
сивным и не обязательно должно быть аддитивным – скорее оно должно 
быть субтрактивным, когда по мере рассмотрения каждого нового случая 
происходит ограничение возможностей (например, колокольчики попада-
ли в диапазон, ограниченный по сравнению с диапазоном всех звуков, ко-
торые могла ожидать собака Павлова; или, из всех направлений, куда мог 
бы повернуться ветроуказатель, наиболее вероятны те, что ближе к сторо-
не, куда дует ветер). 
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Абдуктивная задача состоит в том, чтобы отделить существенные 
атрибуты от случайных. Часто это происходит методом проб и ошибок, 
как в случае с открытием того, что киты – это млекопитающие. Эту задачу 
также может облегчить выделение категории по ее самым ранним прояв-
лениям. 

В процессе эволюции случайные черты накапливаются и приспосаб-
ливаются. Объяснение категории живого на примере человека, вероятно, 
приведет к тому, что случайные признаки будут рассматриваться как су-
щественные. Классификация Линнея, основанная на отличительных фено-
типах, была усовершенствована с помощью кладистики, которая обращает 
внимание на точки ветвления в генетических линиях. 

Возможно, что априорные (дедуктивные) и апостериорные (индук-
тивные) суждения должны быть дополнены абдуктивными суждениями 
эмергентистского (from-the-emergence) характера, объясняющими катего-
рии на основании истоков их возникновения. 

Вероятно, эмергентистские рассуждения упускаются из виду из-за 
нашего стремления объяснить то, что интересует нас больше всего, как в 
случае с нашим стремлением понять человеческое сознание. Побочным 
эффектом этого стремления является тенденция утверждать, что мы объ-
яснили больше, чем объяснили, двумя способами: путем тайного включе-
ния того, что мы пытаемся объяснить, в наши категоризации (что Деннетт 
(1995) называет алчным редукционизмом (greedy reductionism)) и путем 
утверждения, что мы объяснили больше, чем объяснили (что можно на-
звать алчным эмергентизмом (greedy emergentism), хотя, возможно, более 
уместны недоэмергентизм (needy emergentism) или перезнание (insight 
overreach)). Предполагать, что все уже категорически является информа-
цией, – это редукционизм. Утверждать, что категории ДНК или естествен-
ного отбора объясняют жизнь, – это недоэмергентизм или перезнание. 

Ошибка предвзятости подтверждения (confirmation bias) может при-
вести исследователей к недоредукционизму или к недоэмергентизму. Ви-
ной тому то, что я буду называть непорочными понятиями (immaculate 
conceptions). Это такие теории или концепции, которые звучат правдопо-
добно в безупречной изоляции от альтернативных концепций, исключений 
из наших правил категоризации или случаев, которые соответствуют кате-
гориальному стандарту, но исключены из категории. 

К примеру, биолог Дэвид Хейг (2021) классифицирует интерпрета-
тора как «устройство, которое использует информацию при выборе». Хотя 
это понятие может быть применимо к живым существам, оно не отличает 
их от машин. 

Э.Н. Трифонов утверждал, что «самовоспроизводство с изменчиво-
стью» является общей нитью, проходящей через 123 определения жизни 
[Zimmer, 2021]. Однако эта категоризация не обязательно отличает живые 
существа от компьютерных вирусов или катализируемых молекул. Она 
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также исключает бесплодные живые существа или их виды (например, 
мулов). 

При определении категорий мы должны обращать внимание не 
только на те случаи, которые соответствуют определению и категории, но 
и на те, которые не соответствуют ни категории, ни определению. Из-за 
ошибок предвзятости подтверждения мы можем утверждать, что все X – 
это Y, но обоснованность такой категоризации зависит от существования 
не-X, которые являются Y, и X, которые не являются Y. 

Наше стремление объяснить рост какого-то интересного категори-
ального признака часто заставляет нас сосредоточиться на его абсолют-
ном, а не относительном росте. Мы можем получить новое знание, осозна-
вая, что рост одних возможностей может быть относительным сокращением 
других возможностей. 

Для примера, некоторые из величайших загадок науки оставались 
неразгаданными до тех пор, пока исследователи не использовали то, что я 
называю наоборотностью (vice-versality), – универсальную способность 
рассматривать изменения с противоположных сторон, например либо уве-
личение одних возможностей, либо уменьшение других. Дарвин объяснил 
видообразование, обратив внимание на дифференциальное выживание, 
причем не только тех организмов, которые существуют, но и тех, которым 
не удалось выжить. Карл Поппер обращал внимание на фальсифицируе-
мость, подчеркивая важность устранения интерпретаций, которые были 
отвергнуты как ложные. Людвиг Больцман объяснял термодинамику, об-
ращая внимание на относительную маловероятность порядка по сравне-
нию с беспорядком. Клод Шеннон, основатель теории связи (обычно, по 
перезнанию, рассматриваемой как теория информации), продемонстриро-
вал, что репликация паттерна может быть измерена как относительное со-
кращение возможностей. Объясняя феномен самоорганизации, У. Росс 
Эшби (1962) утверждал, что «в прошлом биологи склонны были думать об 
организации как о чем-то дополнительном, чем-то добавленном к основ-
ным переменным, современная же теория, основанная на логике коммуни-
кации, рассматривает организацию как ограничение». В каждом из этих 
случаев прорыв произошел в результате рассмотрения относительного 
роста одних качеств по отношению к относительному сокращению других 
качеств. 

 
 

Более строгая абдукция в применении  
к категории семиотического 

 
Вкратце рассмотрев абдуктивную задачу рассечения природы по ее 

точкам сочленения (joints), я теперь сосредоточусь на точке фундамен-
тального сочленения, которое отличает семиотические явления от несе-
миотических. 
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Очевидно, что семиотическая отзывчивость (semiotic response) отли-
чается от физической реакции стола при ударе, изменения белка или двоич-
ного бита в компьютере, который оказывается инвертирован под воздейст-
вием других двоичных битов. Реакция стола объясняется только физикой. 
Семиотическая отзывчивость не может быть объяснена только физикой. 
Хотя мы могли бы заключить, что нечто, добавленное к физической от-
зывчивости, делает ее семиотической, обратное должно быть верно в силу 
сохранения материи. Через мгновение после смерти труп содержит всю ту 
же материю, что и до смерти, но его способность к семиотической отзыв-
чивости исчезла, осталась только физическая отзывчивость. 

В соответствии с предположением Эшби, семиотическая отзывчи-
вость может быть ограниченным подмножеством физической отзывчиво-
сти, разницей между безразличной пассивной реакцией на навязанную из-
вне работу и проактивными усилиями в ответ на внешние различия. Если 
в физику ничего не добавлено, чтобы сделать ее семиотической – в нее не 
вдохнули жизненную силу или душу, – мы вынуждены искать объяснение 
семиотического отклика как эмергентного ограничения внутри физичес- 
кой материи. 

Эмергентное ограничение (emergent constraint) – это динамическое, 
далекое от равновесия (far-from-equilibrium) сокращение возможностей.  
В качестве интуитивного примера можно привести дорожные заторы – 
эффект пропускной способности, который делает некоторые пути менее 
вероятными, чем другие. При наличии заторов объезд может стать путем 
наименьшего сопротивления. 

Эмергентное ограничение, приводящее к семиотической отзывчиво-
сти, будет отличаться от пробок на дорогах или, в более общем смысле, от 
самоорганизации. Это будет самовосстанавливающееся эмергентное огра-
ничение, которое направляет энергию в работу, воспроизводящую то же 
самое эмергентное ограничение. 

Мы можем дать такому эмергентному ограничению, отличающему 
семиотические усилия, новое имя, например самость (selfhood), агентив-
ность (agency), интериорность (interiority). Или мы можем назвать его ста-
рым именем – например, душой или духом. Но назвать – не значит объяс-
нить. Достойный вызов для биосемиотики – объяснить в строго физических 
терминах, как семиотическая отзывчивость возникает как иной вид феноме-
на внутри одной только физической отзывчивости. 

Семиотическая отзывчивость подразумевает отношения «я – дру-
гой», «я» интерпретирует «не-я», умвельт взаимодействует с миром. Когда 
умвельт существа не реагирует на свой мир успешным образом, существо 
умирает. Его эмергентное ограничение исчезает. Остается только труп, 
возвращенный к просто физической отзывчивости, который, прах к праху, 
неумолимо скатывается к дегенерации и случайности. 

Когда существа умирают, мы можем сделать вывод, что они были 
как-то не приспособлены, хотя мы не можем точно определить ни кон-



  
Дж. Шерман  

 

 144 

кретную черту, которой им не хватало, ни полный набор черт, которые 
могли бы их спасти. Выживание с неизбежностью находится под сомне-
нием, как это признается в фаллибилизме Пирса. Невозможно избежать 
возможности ситуаций, когда, по иронии, кажущиеся дезадаптивными чер-
ты в определенном контексте становятся адаптивными и наоборот. 

Интерпретация знаков не пассивна, а порождает интерпретационное 
усилие, функциональное для усилий существа остаться в живых. Таким 
образом, не может быть семиотики без усилий, которые являются функ-
циональными для существа. 

В абстрактной параллельной инженерии физические органы челове-
ка часто рассматриваются как долговечные детали механизма. Это не так. 
Они существуют благодаря постоянным самовосстанавливающимся уси-
лиям (self-regenerative effort). Для иллюстрации рассмотрим определение 
биологом Дэвидом Хейгом интерпретатора как «устройства, которое ис-
пользует информацию для выбора». Хейг утверждает, что фотоэлектриче-
ский датчик – это интерпретатор, что-то вроде глаза или живого визуаль-
ного интерпретатора. Но фотоэлектрические датчики – это машины, 
рассчитанные на долговечность, а глаза остаются функциональными толь-
ко благодаря постоянным самовосстанавливающимся усилиям. Усилия 
нужны не только для того, чтобы видеть, но и для того, чтобы постоянно 
восстанавливать способность видеть. Существа сохраняются не благодаря 
долговечности, а благодаря постоянным усилиям, направленным на то, 
чтобы оставаться существами. 

С предлагаемой здесь точки зрения семиотика – это изучение не зна-
ков, а существ, находящихся в отношениях «я – другой» со своим окруже-
нием, борющихся за свое существование. Тем не менее, если мы ищем сущ-
ность семиотики, мы можем спросить, является ли любое функциональное 
интерпретационное усилие универсальным для всех существ. Если да, то 
это будет ключом к надежному определению категории «жизнь». 

Одна из интерпретаций Пирса может дать подсказки, которые помо-
гут нам прийти к надежному определению жизни через его концепции ти-
хизма (tychism), синехизма (synechism) и предвыделения (prescinding). 

Тихизм – по Пирсу, это то, что основано на случайности. Это то, 
против чего выступает приспособленность. Тихизм – это не просто обре-
тение «фундамента» (grounding) через случайность и беспорядочность в 
истоках Вселенной. Напротив, это второй закон термодинамики, универ-
сальная, неизбежная статистическая тенденция, состоящая в том, что со 
временем порядок скатывается к рандомизации, сегрегация – к десегрега-
ции, паттерны – к деградации, концентрация – к диффузии и регулярности 
к разрегулированности. Тихизм – это константа максимального производ-
ства энтропии, которую все организмы должны превзойти в своей борьбе 
за существование. 

Фундаментальная прагматическая семиотическая задача для всех жи-
вых существ – опередить второй закон термодинамики, защититься от выро-
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ждения и регенерировать то, что вырождается. Это опережение более фунда-
ментально, чем «самовоспроизведение с изменчивостью» Э. Трифонова, по-
скольку, деградировав, существо не может самовоспроизводиться. 

Чтобы организмы могли выжить в универсальном контексте тихист-
ского второго закона термодинамики, они должны заниматься упорядочи-
ванием, не только самоорганизацией, но и самоформированием – т.е. речь 
идет о формирующей силе по Канту в отличие от просто движущей силы. 

Синехизм – это приверженность Пирса онтологической непрерывно-
сти. Это можно интерпретировать как предположение, что разрывов не 
существует. Такая позиция едва ли заслуживает доверия даже в самом ее 
утверждении – если бы не было разрывов, не было бы существ, которые 
могли бы утверждать, что не существует разрывов. Я же понимаю под си-
нехизмом существование онтологических непрерывностей с эмергентны-
ми различениями. Как таковой синехизм выступает противоядием от дуа-
листической методологии (т.е. параллелизма абстрактной параллельной 
инженерии), которая постулирует и провозглашает соответствия между 
отдельными сферами без объяснения их непрерывности. Синехизм пред-
полагает единую вселенную, избегая при этом редукционизма. Таким об-
разом, организмы отличаются от не-организмов, но состоят из одного и 
того же материала и подчиняются одним и тем же естественным законам. 
Синехизм, таким образом, предполагает эмергенцию (emergence), хотя и 
не объясняет ее. 

Эмергенция – непрерывность с различиями, предполагает, что вме-
сто того, чтобы предполагать, что существуют неизменные ньютоновские 
твердые тела, следующие детерминированными лапласовскими неэмер-
гентными путями, мы должны думать статистически о потоках популяций 
и ограничениях. Порыв ветра или течение воды – это популяция взаимо-
действующих элементов. Хотя мы можем моделировать такие течения как 
одномерные векторы, потоки популяции отличаются от траектории нью-
тоновского твердого тела. 

Натурализм отличается от ньютоновского материализма. Природа 
включает динамические популяционные эффекты, потоки и ограничения, 
например популяции молекул, движущихся друг с другом и друг против 
друга по путям наименьшего сопротивления. Я называю это методологи-
ческое различие ограничение (narrowing) vs направление (arrowing). 

Нам полезно помнить, что в наших моделях одномерные направле-
ния как стрелки от нулевых точек A до B являются абстракциями. Мы мо-
жем построить схему пути со стрелкой из точки A в точку B, но мы идем 
по любому из различных путей, задаваемых ограничениями, сужающими 
наши возможные траектории, например по любой полосе четырехполос-
ного шоссе. 

Модели абстрактной параллельной инженерии склонны абстрагиро-
ваться от единичных путей, подобно тому как при проектировании водо-
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проводной системы водопроводчик может игнорировать пути, по которым 
может пройти конкретная молекула через суженные ограничения трубы. 

С точки зрения ньютоновского материализма эмергенция требует, 
чтобы нечто возникло из ничего, чтобы целое было каким-то образом 
больше по качеству или количеству, чем сумма его частей – добавленных 
атрибутов или, например, частей «информации», добавленной в химию.  
С точки зрения эмергентизма и синехизма относительное изменение веро-
ятных путей наименьшего сопротивления может быть, за неимением луч-
шего термина, развероятливанием (unliklification) одних путей по сравне-
нию с другими. Когда популяции элементов находятся во взаимодействии, 
некоторые пути становятся более вероятными, чем другие. 

Синехизм предполагает, что, хотя абстрактные модели являются 
практически полезными упрощениями, наши модели не должны абстраги-
роваться от физической работы. Наши модели должны быть эргодинами-
ческими, т.е. они должны объяснять изменения в вероятной работе.  
Семиотическая агентивность – это усилие, в самой основе своей, физиче-
ская работа, которую выполняет организм, чтоб опередить вырождение. 
Это не просто пассивная регистрация абстрактных концептуальных сим-
волов в вычислениях. 

Опять же, неспособность рассечь природу по точкам сочленения 
часто является результатом того, что случайная или побочная особенность 
рассматривается как существенная. Это аргумент в пользу того, чтобы 
объяснять жизнь не с позиции современных высокоразвитых и специали-
зированных организмов, а с самого первого возможного организма. По-
пытка понять жизнь путем изучения человеческого познания подобна по-
пытке понять универсальные качества категории «шерсть» путем изучения 
игл дикобраза. Да, это шерсть, но с множеством случайных эволюционных 
и специализированных качеств. Аналогичным образом, «трудная пробле-
ма» сознания (“hard problem”) по Дэвиду Чалмерсу (2007) – это не «труд-
ная», а «затрудненная» проблема (made harder problem), поскольку она 
пытается объяснить человеческое сознание из физики, а не из возникнове-
ния существ, делающих функциональные интерпретационные усилия1. 

Даже энактивистское предположение о том, что все существа посто-
янно активны, может быть разрублено по случайному сочленению. Спя-
щие семена растений могут сохранять жизнеспособность тысячелетиями. 
Учитывая универсальный прагматический приоритет жизни – опережать 
вырождение, – даже при зарождении жизни существа должны быть спо-
собны защищаться от вырождения и восстанавливать то, что деградирует. 
Тем не менее для первого возможного живого существа постоянное само-
восстановление может оказаться слишком сложной задачей. Вирусопо-
добная спячка может быть необходимой самозащитой для первых  
существ, спонтанно возникших из химии. 

                                           
1 Подробнее см.: [Фомин, 2021]. – Прим. науч. ред. 
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Предвыделение (prescinding) – это то, как Пирс разделял неразде-
ляемое: рассматривая атрибуты системы и помня при этом, что атрибуты 
не являются дискретными модулями, функционирующими независимо от 
системы, в которой они находятся. Семиотика не существует в отрыве  
от других отличительных черт жизни. Я предлагаю альтернативное опре-
деление жизни – жизни как изменения вероятной работы. Такой подход 
позволяет поставить определение жизни на «эргодинамический» фунда-
мент (grounded). 

 
Работа... ...которая работает... ...для поддержания 

работы химической 
системы... 

...в ее рабочем про-
странстве 

Усилия Функция Существо Интерпретация 
Агентивность Нормативность Жизнеспособность Семиотика 
Чем-ность Зачем-ность Быть-ность Очём-ность 
Разница в усилиях... ...которая создает функ-

циональную разницу... 
...в плане выживания... ...в локальной среде 

 
Рис. 2. 

Предположение о том, что общего  
у всех живых (семиотических) систем 

 
Каждая из этих четырех колонок представляет одну из граней жиз-

ни. Все четыре грани возникли бы вместе. Первая колонка представляет 
усилия в отличие от исключительно физической работы. Мы могли бы 
назвать это чем-ностью (by-ness): существо действует (чем?) приложени-
ем усилий. 

Вторая колонка описывает функции, полезности, ценности, норма-
тивности, значение, пользу для существа. Отсюда название – зачем-ность 
(for-ness). Третья колонка представляет само существо (being), которое 
опережает вырождение, защищаясь от вырождения и регенерируя то, что 
вырождается. Существительное «cущество» (being) связано с глаголами 
«существовать» и «быть». Существа суть такие существа, которые проак-
тивно «существовывают». Это можно назвать быть-ностью (being-ness). 
Объединяя первые три колонки, мы имеем: существо осуществляет быть-
ность, действуя (чем?) приложением функциональных усилий (зачем?) на 
благо существа. Четвертый столбец описывает интерпретацию, приспо-
собленность и семиотическую отзывчивость в отношении локальных об-
стоятельств существа, т.е. очём-ность (about-ness). 

Биосемиотика может оставаться отдельной исследовательской  
темой, сосредоточенной исключительно на интерпретации в биологии. 
Однако в природе семиотика проявляется только как одна из граней, пред-
выделенная из трех других. Без полного четырехгранного «комплекта» нет 
ни знаков, ни информации. Нет интерпретации без усилия, нет усилия без 
функции, нет функции без интерпретации, и ни одна из этих трех предвы-
деленных характеристик не существует без существ, хрупких в своей 
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структуре, борющихся за то, чтобы оставаться существами, посредством 
самозащиты и самовосстановления. 

 
 

Заключение 
 
Для биосемиотики и других наук о жизни категориальная сущность 

живого – это тот самый слон из басни Крылова о Кунсткамере. Его трудно 
не приметить, хотя все стараются его не замечать. Вообще, в данном слу-
чае вся Кунсткамера – это и есть слон. Ведь в значительной степени уче-
ные, изучающие жизнь, продолжают действовать в рамках неозвучиваемого 
предположения, что жизнь – это нечто особенное, отличающееся от нежи-
вого, не объясняя, как живые существа и их функциональные интерпрета-
ционные усилия возникли в рамках всего лишь физико-химической работы. 

Функциональное интерпретационное усилие – это подкатегория ра-
боты. Это работа (т.е. усилие), которая работает (т.е. функционирует), 
чтобы физическая система (т.е. существо) работала, обеспечивая семиоти-
ческий отклик (т.е. интерпретируя) свое рабочее пространство или среду. 
Согласно этому определению, в знаменитой формуле у Бейтсона о том, 
что информация – это «различие, которое создает различие», не хватает 
еще одного «различия». Информация – это требующее усилий различие, 
которое создает интерпретационное различие, которое создает функцио-
нальное различие, которое создает различие для продолжения жизнеспо-
собности существа, борющегося за свое существование. 

Абстрактная параллельная инженерия играет быстро и свободно с 
этими четырьмя заранее оговоренными гранями жизни, свободно переклю-
чаясь между механистическими, механистическими и мотивационными 
объяснениями или фокусируясь на одной грани, исключая другие. Когда мы 
используем абстрактную параллельную инженерию как адекватную мето-
дологию, мы остаемся похожими на начинающих инженеров, спорящих о 
том, какая модель абстрактной параллельной инженерии лучше, не имея 
четкого стандарта того, что считать лучшим объяснением. 

Опираясь на прорывы в эволюционной теории и теории информа-
ции, абстрактная параллельная инженерия призывает нас не обращать 
внимания на вопрос о том, как возникли существа и их семиотические 
усилия. В крайнем выражении абстрактная параллельная инженерия до-
пускает две уверенно звучащие, но слишком упрощенные эвристики: 
во-первых, необходимым и достаточным объяснением существования 
организмов является естественный отбор, процесс отсеивания (elimina-
tion), который можно представить как механистическое конструирование 
организмов подобно действиям слепого часовщика; во-вторых, если мы 
можем при помощи абстрактной параллельной инженерии создать модель  
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определенной категории бытия или любого ее элемента, значит, эту кате-
горию мы уже объяснили. 

Пока науки о жизни, включая биосемиотику, опираются на абстракт-
ную параллельную инженерию, они остаются незрелыми, находясь будто 
бы на доэргодинамической стадии в исследованиях тепла, когда ученые 
спорили о природе теплорода. Эта незрелая стадия является более продви-
нутой, чем этап, когда исследованиями занимались алхимики, имевшие сла-
бое представление о химии, и постулировали всевозможные категориаль-
ные факторы в своих попытках превратить свинец в золото. Тем не менее 
абстрактная параллельная инженерия – это не кульминация методологии 
науки о жизни, а этап на пути к более строгой, реалистичной и научной  
методологии, подобно переходу от теории теплорода к термодинамике. 

Я предложил здесь шаги по созданию альтернативы этой методоло-
гии абстрактной параллельной инженерии. Ключевые моменты такой аль-
тернативной методологии можно кратко представить следующим образом. 

Эргодинамичность, а не абстрактность: все теории являются абст-
ракциями. Тем не менее, чтобы поставить категорию живого на твердый 
фундамент (ground) физики и тем самым преодолеть разрыв между не-
жизнью и жизнью, физической работой и усилием, эффективной причиной 
и конечной причиной, физической отзывчивостью и семиотической от-
зывчивостью, наши теории не должны абстрагироваться от физической 
работы. 

Эмергентность (emergent), а не параллельность: мы должны пре-
одолеть искушение использовать дуализм, даже в его криптокартезиан-
ском варианте, который постулирует существование таинственных суб-
станций и силы, таких как информация или знаки. Вместо этого мы 
должны объяснить семиотическую отзывчивость с момента ее возникно-
вения как специфическую категорию явлений, возникающих не из чего 
иного, как из физической химии, подчиняющейся физическим законам. 

Органическая дифференциация, а не инженерная сборка: механизмы 
собираются из специально изготовленных материальных частей. В отли-
чие от этого, жизнь дифференцируется по мере дифференцировки зигот в 
процессе развития. 

Предложение любой новой методологической парадигмы не имеет 
большой ценности без примера ее эффективности. Выше я коснулся ана-
логичных методологических сдвигов в других и смежных областях. 

Примером использования предлагаемой здесь альтернативы той  
самой абстрактной параллельной инженерии могут служить работы Тер-
ренса Дикона. Будучи лабораторным биологом, на которого повлияли ра-
боты Пирса, Дикон применил эмергентный подход (from-the-emergence 
approach) для объяснения того, что можно назвать логогенезом, эволюцией 
языка [The Symbolic Species, 1997], а также того, что можно назвать телео- 
генезом, появлением и природой самости (self) и усилия [Incomplete 
Nature, 2011]. В настоящее время Дикон готовит книгу о том, что можно 
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назвать синергенезом, возникновении синергии в иерархических перехо-
дах (см. краткое изложение в: [Deacon, 2022], а также в статье «Как моле-
кулы становятся знаками» [Deacon, 2021]1. 

 
Перевод с английского А.В. Бутаковой, 
под научной редакцией И.В. Фомина. 
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Sherman J.1 
Biosemiotics' Greatest Potential Contribution to Biology 

 
Abstract. Encouraging biologists to factor semiotics into their research is likely to fall on 

deaf ears because they already factor it in through an accepted life science methodological standard I 
will call Abstract Parallel Engineering (APE). Biosemiotics' most significant contribution to biology 
– a contribution that biologists would come to depend upon – would be a more rigorous alternative 
methodology to APE through a proof-of-concept explanation for how semiotics – here defined as 
beings making functional interpretive effort – can emerge within nothing but physical phenomena. It 
would explain organisms' struggle for existence ergodynamically (i.e., a change in likely physical 
work) that results in work (effort) that works (functions) to keep a chemical system working (a 
being) in semiotic response to their workspace (interpretation). 

Keywords: definitions of life; emergence; abduction; interpretation; semiotics; categorization. 
For citation: Sherman J. (2022). Biosemiotics' Greatest Potential Contribution to Biology. 

METHOD: Moscow Quarterly Journal of Social Studies, 2 (4), P. 123–152. 
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Аннотация. Традиционная биология и физика игнорируют наличие смысла и целепо-

лагания в живых и искусственных системах, и эта онтологическая брешь может быть закрыта 
биосемиотикой – дисциплиной, интегрирующей биологию и семиотику и фокусирующейся 
на понятиях знака, интерпретации и семиотического агента. Агенты способны действовать 
целенаправленно и использовать знаки для информированного выбора действия. Помимо 
организмов, агентами являются автономные части организма, суперорганизмы и искусствен-
ные устройства. Развивая идеи Патти, я предполагаю, что агенты возникли из физического 
мира в форме протобиологических систем, представляющих элементы памяти (переключате-
ли), регулируемые богатым функциональным контекстом отношений с окружающей средой. 
Возможно, это были воспроизводящиеся молекулы, похожие на коэнзимы и способные засе-
лять микрокапли углеводородов в воде и окислять их поверхность. Первые реакции метабо-
лизма формировали среду обитания, способствующую воспроизведению молекул коэнзимов. 
Эта модель похожа на «липидный мир», но не зависит от существования первичного бульона. 
Редукция семиотических агентов к физике, предложенная в статье Шермана, представляется 
нецелесообразной, поскольку возникновение конечной причинности – это длительный и мно-
гоступенчатый процесс, включающий естественный отбор. Физические модели применимы 
только к отдельным стадиям и компонентам этого процесса и, следовательно, не могут объ-
яснить становление конечной причинности. 
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Биосемиотика родилась как результат поиска смысла и целесообраз-

ности в живых системах. Ее основоположником можно считать Якоба фон 
Икскюля [von Uexküll, 1957; von Uexküll, 1982], который утверждал, что 
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смысл существует не только в сознании человека, но и в живых организмах, 
включая те, которые не имеют нервной системы. В 1960-х годах Патти [Pat-
tee, 1967; Pattee, 1969] независимо переоткрыл существование смысла в 
живых организмах. В то же время идеи Икскюля стали известны в англо- 
язычных странах, в основном благодаря научным работам Себеока [Sebeok, 
1972; Sebeok, 1976]. 

Встает вопрос: какое именно свойство организмов делает их носите-
лями смысла? Шаров и Тённесен считают, что этим свойством является 
семиотическая агентность, определяемая как «способность действовать 
целенаправленно и использовать знаки для информированного выбора 
действия» [Sharov, Tønnessen, 2021, p. 153]. Агентом обычно считается 
человек в силу наличия свободы воли, но в биосемиотике семиотический 
агент – это обобщение понятия организма: 

«Агент – это более общее понятие, чем организм, и включает части  
организма с автономными функциями, такие как органы, клетки, внутри-
клеточные органеллы и функциональные молекулярные комплексы, а 
также – суперорганизменных агентов, таких как колонии, популяции или 
симбиотические консорции... Агентами также являются искусственные 
автономные устройства (роботы, компьютеры), паразитические вирусы и 
компьютерные вирусы» [Sharov, Tønnessen, 2021, p. 205]. 

Хотя не все семиотические агенты живые, все они зависят по происхож-
дению и / или по функции от живых организмов. Поэтому предлагаемый под-
ход не противоречит основному тезису биосемиотики о том, что границы се-
миозиса совпадают с границами жизни [A semiotic…, 1984; Theses on..., 2009]. 

Критический для биосемиотики вопрос: как отличить не-знаковые фи-
зические и химические процессы от знаковых процессов (т.е., семиозиса)? 
Ховард Патти [Pattee, 1967] ответил на этот вопрос, используя понятие него-
лономных условий. По его мнению, живая система функционирует в силу 
того, что она создает неголономные граничные условия (т.е. структуры со 
степенями свободы, превышающими размерность траектории системы), в 
которых только и возможно ее существование. Необходимость такой само-
поддерживающей обратной связи через структуры с высокой размерностью 
вряд ли вызывает сомнения; но является ли это условие достаточным? 

Патти [Pattee, 1967] указал, что неголономные условия необходимы 
для энзиматического катализа, осуществляющего операцию включения-
выключения, т.е. наиболее простого измерения (классификации). В силу этого 
выключатель не моделируется детерминистически и требует вероятностного 
описания. Физическими примерами являются диссипативные структуры 
(пламя, ураганы и химические смеси с диффузией и катализом). Но изоли-
рованный выключатель нельзя считать живой системой, и потому наличие 
неголономных условий не является достаточным условием жизни и семи-
озиса. Размножение тоже не является достаточным условием жизни; напри-
мер, растущие и ломающиеся кристаллы или делящееся пламя неспособны 
к адаптивной эволюции. Поэтому Патти выдвигает более сильное требова-
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ние: «Молекула становится знаком [message] только в контексте расширен-
ной системы физических условий, которые я назвал “языком”» [Pattee, 1969, 
p. 8]. В качестве примера Патти предлагает гипотезу о том, что жизнь могла 
возникнуть в экосистемах, в которых компоненты-переключатели спонтанно 
преобразуются в клеткообразные структуры без изначально заданных генети-
ческих инстукций или метаболического контроля. 

Удивительно, как мало новых открытий в теории происхождения 
жизни появилось в течение полувека со времени написания статьи Патти. 
Можно назвать теорию аутопоэзиса [Maturana, Varela, 1980], основанную 
на понятии функциональной замкнутости, что близко по смыслу к неголо-
номности. Теория РНК-мира [Gilbert, 1986] соответствует возможной про-
межуточной стадии эволюции живых сисем [Bernhardt, 2012], но в отноше-
нии возникновения жизни она была шагом назад в направлении 
геноцентрической парадигмы, которая полностью игнорирует контекст-
ность и смысл – краеугольные камни теории Патти. 

Важным открытием была разработка моделей «липидного мира» 
(ЛМ), которые показали возможность компонентной наследственности, 
основанной на простых неполимерных молекулах в контексте самооргани-
зации липидо-образных смесей в воде [The lipid world, 2001]. Первона-
чальные модели ЛМ были основаны на селективной адсорбции без ката-
литического изменения ковалентных связей, но оказалось, что эволюция в 
этих моделях сильно ограничена [Lack of..., 2010]. Однако вскоре появи-
лась модифицированная модель ЛМ [Polymer GARD..., 2005] (которая не 
была тестирована в статье [Lack of..., 2010]) с возможностью катализа ко-
валентных связей, в которой этого недостатка нет. 

Расширились представления о возможных источниках органических 
веществ, которые могли бы использоваться протобиологическими систе-
мами. Оказалось, что полициклические ароматические углеводороды 
(ПАУ) – одни из самых обильно встречающихся газообразных органиче-
ских соединений в космосе, особенно вблизи звезд, богатых углеродом 
[Ehrenfreund, Cami, 2010; Experimentally tracing..., 2006]. Пути доставки 
ПАУ на планеты включают метеориты [The first cell membranes, 2002] и 
космическую пыль; а благодаря гидрофобности ПАУ могут накапливаться 
в липидных каплях в воде. Эти молекулы могут функционировать в про-
тобиологических системах (например, в ЛМ) для захвата и преобразова-
ния энергии фотонов [Deamer, 1992], а также для защиты от ультрафиоле-
того излучения [The first cell membranes, 2002, p. 374]. 

Любопытна модель происхождения жизни в форме автогена – виру-
соподобной системы, способной к самосборке защитной капсулы [Deacon, 
2021]. Эта модель отвечает требованиям контекстности и самоорганиза-
ции, однако ее спонтанная реализация в известных физико-химических 
условиях проблематична. Для размножения и метаболизма автогена тре-
буется первичный бульон, включающий смесь разнообразных органиче-
ских соединений (в том числе набор аминокислот, сахаров и липидов) в 
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физиологических концентрациях, готовую к использованию в качестве 
ресурса. Но измеренные концентрации органических веществ в неживой 
природе на много порядков ниже физиологических [Sharov, 2016]. Кроме 
того, даже если бы первичный бульон был подготовлен неизвестными нам 
силами, он немедленно бы деградировал за счет перемешивания, гидроли-
за, фотолиза, окисления и других процессов, прежде чем какие-либо сис-
темы, похожие на жизнь, могли в нем появиться путем эволюции. 

Существующие данные указывают, что из всех органических ве-
ществ только углеводороды (линейные, разветвленные и ароматические, 
включая ПАУ) были доступными ресурсами в период зарождения жизни 
[Sharov, 2016], тогда как все остальные органические ресурсы (например, 
аминокислоты и нуклеиновые основания) должны были быть синтезиро-
ваны внутри протобиологических систем. Согласно предложенной ранее 
модели, первичной формой наследственности было сочетание самовос-
производящихся неполимерных каталитических агентов, например похо-
жих на коэнзимы [Sharov, 2016]. Такая форма наследственности вполне 
достаточна для появления упрощенных форм естественного отбора. По-
хожая идея была выдвинута Дайсоном [Dyson, 1999], утверждавшим, что 
молекулы АТФ (аденозинтрифосфат), функционирующие как энергоноси-
тели, были предшественниками нуклеиновых кислот. 

Описываемая модель происхождения жизни перекликается с гипоте-
зой Патти о необходимости элементов «памяти»1 (т.е., переключателей), 
регулируемых богатым контекстом. Предполагается, что самовоспроизво-
дящиеся каталитические агенты (СКА) модифицируют локальную среду 
обитания. Они, например, окисляют поверхностный слой молекул углево-
дородных микрокапель в воде и уменьшают силу поверхностного натяже-
ния. Тем самым они создают контекст, благоприятный для процесса само-
воспроизведения за счет самых разнообразных механизмов. Такими 
механизмами могут быть прикрепление СКА к поверхности микрокапель 
частично окисленных углеводородов, использование редких органических 
молекул, прилипших из водной среды, расщепление жирных кислот у по-
верхности и увеличение вероятности деления капель как примитивный 
способ размножения. Таким образом создается богатый контекст в дина-
мике клеткообразных структур, как Патти писал в 1969 г. Также очевидно, 
что такой сценарий – это модификация модели ЛМ. 

Предлагаемая гипотеза возникновения жизни и агентности не согла-
суется с попыткой Джереми Шермана [2022] объяснить целесообразность 
физикой. Шерман предлагает «более строгую альтернативную методоло-
гию... основанную на гипотетическом объяснении того, как семиозис – 
определяемый здесь как функциональный интерпретирующий ответ – мог 
бы возникнуть из ничего помимо физической действительности». Он опи-
сывает биологическую семантику термином «абстрактная параллельная 
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инженерия» (АПИ), который означает методологию описания зависимо-
стей, механизм которых остается гипотетическим (черный ящик со стрел-
ками) и не дающим убедительного объяснения происхождения жизни. 
Взамен АПИ Шерман предлагает ограничить биологию экспериментальной 
биофизикой, где каждый процесс и компонент может быть измерен и мани-
пулирован. Такой подход привлекателен, поскольку он исключает всякую 
неопределенность (за исключением квантовой). Очевидно, что такая страте-
гия ограничивает исследование пространством «под фонарем, где светло». 
Тогда сложные вопросы биологии, такие как происхождение жизни, эволю-
ция и сознание, автоматически исключаются как недостаточно редуциро-
ванные к физике. В биологии мы часто ищем ответ на вопрос: «зачем?», в то 
время как физика позволяет ответить только на вопрос: «как?». 

Однако после декларации строго физического подхода Шерман опи-
сывает знаковый процесс в духе АПИ, указывая, что все живые организмы 
должны преодолеть деградацию их устройства и функций за счет борьбы 
за существование. В данном рассуждении физическая строгость явно от-
сутствует, так как нет детальной модели организма, его фукций, ресурсов 
и окружающей среды. Шерман неоднократно указывает на роль физиче-
ской работы как компонента борьбы за существование. Но физическая ра-
бота не является целью живого организма, и следовательно – биологиче-
ская интерпретация не объясняется чистой физикой. Эволюция живых 
организмов чаще направлена на экономию энергии и уменьшение физиче-
ской работы за счет улучшения органов чувств и выбора более эффектив-
ных алгоритмов поведения. Следовательно, физическая работа – это только 
средство (или цена) достижения цели, а не сама цель. Большинство меха-
низмов в живых организмах замещаются в процессе эволюции, развития 
или обучения. И именно поэтому механический и физический подходы к 
живому недостаточны и должны быть дополнены семиотическим подхо-
дом [Sharov, Tønnessen, 2021, p. 14–15]. Однако Шерман [2022] категори-
чески отказывается от использования комплементарных эвристик и клас-
сифицирует подход, основанный на комплементарных эвристиках, как 
АПИ. Ошибочность такого мировоззрения, типичного для многих физи-
ков, считающих, что законы природы уникальны и всецело объективны, 
подробно разобрана Бейтсоном [2009] в книге «Разум и природа...», где он 
показывает, что карта – это не территория, что всецело объективного опы-
та не существует, что логика плохо моделирует причинные связи и что 
«два описания лучше, чем одно». Отсылаю читателя к этой книге. 

В качестве примера рассмотрим мою фразу, относящуюся к проис-
хождению жизни и процитированную Шерманом: «Объяснение конечной 
причинности на основе физики (эффективной и формальной причинно-
сти)... такой тип объяснения просто невозможен и не нужен». В поддерж-
ку моего мнения приведу следующие обстоятельства. Во-первых, сущест-
вуют сотни моделей происхождения жизни, подавляющее большинство из 
которых не реалистичны в силу нефизических причин. Во-вторых, любая 
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модель происхождения жизни описывает лишь одну стадию (или компо-
нент этой стадии) длительного многоступенчатого процесса. Как мы  
можем утверждать, что конечная причинность возникла именно на этой 
ступени, а не на какой-то предыдущей или последующей? В-третьих, есть 
основания предполагать, что конечная причинность возникала постепен-
но, в течение миллионов, а возможно, и миллиардов лет [Sharov, Tønnes-
sen 2021, p. 142]. В этом случае модель одной стадии (или компонента) не 
позволяет объяснить, как конечная причинность сводится к физике, а мо-
делирование всех стадий и компонентов приводит к комбинаторному 
взрыву, поскольку эволюция имеет много возможных исходов на каждой 
стадии и эти пути комбинируются. В-четвертых, каждая модель должна 
включать элементы окружающей среды, но мы не знаем, какие элементы 
описывать и в какой степени подробности. А попытка исчерпывающего 
описания среды приведет к громоздким моделям, которые больше соот-
ветствуют интуиции автора, чем природе. 

Альтернативный семиотический подход к объяснению происхожде-
ния жизни оказывается более перспективным, несмотря на то что Шерман 
относит его к категории АПИ. Этот подход предполагает, что конечная 
причинность возникала постепенно и усиливалась на каждой ступени за 
счет естественного отбора семиотических агентов, преследующих большое 
количество взаимосвязанных задач (захват разных ресурсов, разные виды 
катализа, транспорт молекул, узнавание одних типов молекул другими ти-
пами молекул, устойчивость регуляторной сети, возобновление компонен-
тов, размножение и др.). В ходе этй эволюции менялись механизмы как на-
следственности, так и естественного отбора. Примеры такой эволюции 
описаны в книге: [Sharov, Tønnessen, 2021]. 
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Alexei Sharov1 

How to Integrate Biosemiotics with Biology and Physics? 
 
Abstract. Traditional biology and physics ignore meaning and goal-directedness in living 

and artificial systems, and this ontological gap can be filled by biosemiotics – a discipline that 
integrates biology and semiotics and gets focused on the notions of sign, interpretation, and semiotic 
agency. Agents can act in a goal-directed way and use signs for informed choice of action. Besides 
organisms, agents include autonomous parts of organisms, super-organisms, and artificial devices. 
Expanding ideas of Pattee, I suggest that agents emerged from physical world in the form of first 
living systems represented by elements of memory (switches) regulated by a rich functional context 
of relations with the environment. They could have been self-producing molecules similar to 
coenzymes that were capable of colonizing micro-droplets of hydrocarbons in water and oxidizing 
their surface. First metabolic reactions formed a habitat that facilitated self-production of coenzyme 
molecules. This model is similar to the lipid world but it does not depend on the presence of the 
primordial soup. I do not support the idea of reducing semiotic agents to physics, which is proposed 
in the article by Sherman, because the emergence of final causation is a long and multi-step process 
that includes natural selection. Physical models can be applied only to individual stages (or 
components) in this process, and therefore, cannot explain the origin of final causation. 
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Встреча физики и семиотики – только семиопоэзис?2 
 
Аннотация. Полемический отклик А.А. Шарова на статьи Г. Патти, Т. Дикона и  

Дж. Шермана вызывает ряд вопросов, касающихся как истории биосемиотики (например: 
что такое «традиционные физика и биология»; какова предыстория семантики в билогии и 
биосемиотике до работ Г. Патти), так и ее сути. Так, в отношении последней не проясняет-
ся выделенность молекулярно-лигвистической биосемиотики Г. Патти на фоне других ее 
направлений. Отношения же физики и семиотики ограничиваются семиогенезом, так что 
упукается возможность как изучения физики тела знака (= биологического организма), так 
и преодоления панисторизма биологии за счет панхроничности семиотики. Также вызвает 
удивление обвинение Дж. Шермана в ошибочности его мировоззрения: ошибка – это ло-
кальное нарушение, в то время как мировоззрение всеохватно, из-за чего оно не может 
быть ошибочным. 
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Развернутый отклик А.А. Шарова на статьи Г. Патти, Т. Дикона и 

Дж. Шермана ставит по крайней мере два чрезвычайно важных вопроса: 
как биосемиотика соотносится с биологией и как она соотносится с физи-
кой? Из этого вытекает еще несколько – как биология соотносится с физи-
кой, как семиотика соотносится с биологией, как семиотика соотносится с 
физикой. Эти вопросы принципиальны, и именно они позволяют обсуж-
дать другие фундаментальные проблемы. 
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Свой комментарий Шаров начинает с повествования о появлении 
биосемиотики и существовании смысла в живых (как следует из контек-
ста, биологических) организмах. При этом в аннотации сказано, что «тра-
диционная биология и физика игнорируют наличие смысла и целеполага-
ния в живых и искусственных системах и эта онтологическая брешь может 
быть закрыта биосемиотикой…» Получается, что биосемиотика началась с 
Я. фон Икскюля и была независимо переоткрыта Г. Патти. Ни в коей мере 
не умаляю заслуг этих двух выдающихся ученых, но с этим невозможно 
безоговорочно согласиться. 

Прежде всего возникает вопрос: что такое «традиционная биология 
и физика»? Так, в «Философии зоологии» (1800) Ж.Б. Ламарк, выделив-
ший биологию как единую и самостоятельную область знания и давший 
ей название, обсуждает различие подлинной и мнимой индустрии у жи-
вотных, разрабатывая при этом вполне биосемиотическую проблематику, 
а его отсылки к Творцу делают биологию неотделимой от смысла в хри-
стианском понимании. Подобным же образом П.Л. Мопертюи, Л. Эйлер, 
Ж.Л. Лагранж, а затем присоединившиеся к дискуссии Ж.Д.Д'Аламбер, 
Х. Вольф, И.С. Кёниг, обсуждая ставший фундаментальным для физики 
(вплоть до квантовой механики, в девиантных версиях которой появляется 
категория смысла) принцип наименьшего действия, дискутируют как раз о 
присутствии целеполагания и смысла, причем активно привлекая теологи-
ческие аргументы. Среди признанных (профессоров и академиков) физи-
ков (в особенности матфизиков и физиков-теоретиков) и биологов (в том 
числе нейрофизиологов – см. далее), работавших и работающих в послед-
ние 100 лет, известно множество тех, кто оперирует категорией смысла. 

С учетом сказанного, непонятно, относить ли к «традиционной био-
логии и физике» сочинения Аристотеля и более поздних авторов. Скорее 
всего, речь идет о физике и биологии, которые преподаются на профиль-
ных факультетах университетов и в старших классах школы. Не лучше ли 
в таком случае назвать их не традиционными, а школьными, и говорить в 
этом контексте о новой схоластике? 

В обсуждаемом контексте проступают еще некоторые недоопреде-
ленности. Так, в процитированной фразе обозначены «живые системы». 
А что или кто это? Только биологические организмы (это иной тип холо-
нов, чем системы) или не только (а, скажем, психические, социальные, 
культурные, звездные и т.д.)? Этот вопрос оказывается актуальным, когда 
в середине этого первого раздела формулируется чрезвычайно важный 
тезис о том, что «все семиотические агенты… зависят от живых организ-
мов», то есть что биогенное и знаковое кореферентны. А относится ли это 
к ангелам? Или они не семиотические агенты? Или же они не принимают-
ся во внимание? 

Далее возникают вопросы о собственно истории возникновения 
биосемиотики. Не говоря уже о мифах, сказках, быличках, в которых фи-
гурируют говорящие животные, опыте общения человека с домашними, 
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домовыми, синантропными и дикими (у охотников и рыболовов) живот-
ными, обращении к поведению животных Демокрита и Аристотеля, описа-
ниях бесед с животными, по крайней мере начиная с Лукиана Самосатского, 
представлениях о «Книге природы» как Втором Завете, медицинской  
семиотике как части клинической медицины. Проблематика биосемиотики – 
специальный предмет рефлексологии и нейрофизиологии в целом. 

В своей книге «Рефлексы головного мозга» (1863) И.М. Сеченов об-
суждает разные типы знаков и символов, вовлеченных в нервную деятель-
ность. Далее рефлексология развивается в трудах таких физиологов, как 
Ч.С. Шеррингтон и И.П. Павлов, которые создали в числе прочего учение 
об условных рефлексах, включающее представление о второй сигналь-
ной системе. Продолжателями их дела являлись Н.Е. Введенский и 
А.А. Ухтомский. На одной из Встреч по биосемиотике – Annual Gathering 
in Biosemiotics – я задал аудитории вопрос об отношении этих исследова-
ний к биосемиотике и получил на него положительный ответ. 

Помимо этого периода конца XIX – начала XX вв. был временем  
активизации интереса к природе, зарождения природоохранного движе-
ния, распространения вегетарианства, интереса широкой публики к жизни 
и поведению животных, на фоне чего были популярны сочинения 
А. Брема, Э. Сетон-Томпсона, М.М. Пришвина, публику поражала дрессу-
ра животных В.Л. Дурова и его последователей. 

Совокупность этих обстоятельств, как и представление о символи-
ческой репрезентации З. Фрейда, буквально толкали к появлению чего-то 
типа биосемиотики, что и было выражено в концепциях хронотопа 
А.А. Ухтомского и умвельта Я. фон Икскюля. Так что Икскюль отнюдь не 
свалился с неба, а находился в плотной среде идей и настроений, которые 
вели его к формированию его картины мира. При этом он ходил буквально 
по тем же улицам и учреждениям Санкт-Петербурга, по которым в это же 
время ходили И.П. Павлов и А.А. Ухтомский. 

Были еще по крайней мере две важные точки становления биосе-
миотики до ее переоткрытия Г. Патти. Во-первых, это интенсивное разви-
тие в период между мировыми войнами этологии, связанное в первую оче-
редь с К. Лоренцем и Н. Тинбергеном (и далеко не только с ними), а 
во-вторых – «открытие» и расшифровка генетического кода в 1950– 
1960-е годы. Собственно, уже первая из этих точек зрения дала основания 
говорить о зоосемиотике (именно так обозначал свои ранние занятия 
Т. Себеок) как неотъемлемой части биологии, а вторая продемонстрирова-
ла универсальность семиотической природы биологических организмов, что 
стало обсуждаться в 1960–1970-е и даже в 1950-е годы и явилось основани-
ем для осознания биосемиотики как самостоятельной области деятельно-
сти благодаря усилиям Т. Себеока, Ф. Ротшильда и Ю.С. Степанова, в ча-
стности ее раздела, обозначенного Себеоком как эндосемиотика. На этом 
фоне осуществляется то, что А.А. Шаров квалифицирует как переоткры-
тие Г. Патти, а он тоже не падает с неба. 
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Из краткого абзаца А.А. Шарова не ясно, чем же на этом фоне 
Г. Патти выделен. Выделен же он тем, что именно он является одним из 
первых (если не первым) представителем того направления биосемиотики, 
которое М. Барбьери называет молекулярно-лингвистической или физиче-
ской биосемиотикой, и смог довольно ясно сформулировать такое пони-
мание сути дела. В такой трактовке исключительность работ Патти и их 
отношение к сформулированной в заглавии теме становятся совершенно 
очевидными. 

Заключительный пассаж первой части статьи связан, пользуясь слова-
ми А.А. Шарова, с критическим для биосемиотики вопросом: как отличить 
незнаковые физические и химические процессы от знаковых процессов, т.е. 
семиозиса? На него Г. Патти отвечает требованием неголономности гранич-
ных условий, на вопрос о достаточности которых не удается получить ответ. 

Здесь хотелось бы получить другой ответ, основывающийся на 
принципах семиотики и лингвистики. Если принять, что семиотическое 
образование имеет два плана организации – план содержания и план вы-
ражения, – а семиотические конструкции строятся как сочетания более 
простых компонентов на основании правил грамматики плана выражения 
и смысловой совместимости единиц плана содержания, то возможны  
четыре типа семиотических конструкций: правильные и осмысленные (бе-
лые цветы), правильные и бессмысленные (чревоугодливые тензоры), не-
правильные, но осмысленные (столовая нож) и неправильные и бессмыс-
ленные (чревоугодливые тензор). Если эти четыре типа конструкций 
различимы, то можно говорить о семиозисе, если нет, а их будет только два 
(правильные и осмысленные наряду с неправильными и бессмысленны-
ми), то это будет указанием на то, что объект не имеет семиотической 
природы. Так, можно принять объекты ньютоновой механики за буквы 
или слова, а законы механики – за правила грамматики. Тогда будут обна-
ружены только два типа конструкций – представленные в эмпирическом 
мире правильные и осмысленные при отсутствии неправильных и бес-
смысленных. 

Тем не менее для ответа на вопрос о наличии семиозиса избирается 
другой путь и обсуждается необходимость вероятностного описания (а 
почему не неопределенного? какие есть основания считать, что частоты 
имеют предел в качестве вероятности?), адаптивной эволюции (без экс-
пликации того, что это такое) и возникновение жизни в экосистемах (но 
экосистемы вроде бы и есть сообщества живых организмов). 

Последний пассаж самый показательный – связь физики и семиоти-
ки выстраивается на основании того, что физические образования порож-
дают биосемиотические. На этом, собственно, и заканчивается рассмотре-
ние отношения физики и семиотики. 

Следующие две части статьи (т.е. в сумме более ее трех четвертей) 
посвящены вопросу происхождения жизни и места в этом процессе семио- 
поэзиса. Все это относится к сфере гипотез и значимо или незначимо 
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именно в этом качестве. По поводу этой части хотелось бы сделать не-
сколько замечаний, как предметных, так и методологических. 

Во-первых, неочевидно, что есть основания возлагать надежды на 
полициклические ароматические углеводороды (ПАУ) как на источник 
органических веществ для протобиологических систем. С одной стороны, 
они распространены в межзвездных газах. С другой стороны, – они доста-
точно инертны и в этом отношении не очень подходят для организации 
метаболизма, так что их роль в метаболизме не очень понятна. 

Во-вторых, если делать допущение о том, что «первичный бульон 
был подготовлен неизвестными нам силами», то точно так же можно до-
пустить, что «системы, похожие на жизнь, могли в нем появиться путем 
эволюции», невзирая на все препятствующие этому процессы. 

В-третьих, в развиваемой логике можно в качестве предшественни-
ков нуклеиновых кислот рассматривать не только аденозинтрифосфат 
(АТФ), но и аденозиндифосфат (АДФ) и аденозинмонофосфат (АМФ), а 
также гуанозинтрифосфат (ГТФ), гуанозиндифосфат (ГДФ), гуанозинмо-
нофосфат (ГМФ) и т.п. 

Вызывает категорические возражения утверждение об ошибочности 
мировоззрения Дж. Шермана. Такого в принципе быть не может. Ошибка – 
это локальное (хотя она может иметь глобальные последствия) нарушение 
исполнения тех или иных операций, невыполнение эксплицированных 
правил, подмена данных и т.д., т.е. она локальна, эксплицирована и допус-
кает точечное исправление. Если же речь идет о мировоззрении, то оно 
глобально, не подлежит исправлению за счет локальных вмешательств, и 
если это действительно мировоззрение, то оно не верифицируемо и не 
фальсифицируемо, а может быть неэффективным, бесплодным, неэври-
стичным, но ни в коем случае не ошибочным. 

При этом неочевидно, что в качестве средства исправления мировоз-
зрения будет наиболее эффективна книга Бейтсона «Разум и природа» – 
различие карты и территории неплохо разъясняет география, проблема 
несуществования всецело объективного опыта подробно разбирается в 
диалектике субъективного и объективного Гегелем, а вопрос о том, что 
логика плохо моделирует причинные связи, требует особого обсуждения 
(как и вопросы о нефизических причинах и конечной причинности). 

Проблема в том, что, строго говоря, логика занимается только сил-
логистическими умозаключениями, принципиально алокативными и ахро-
ническими. Если же похожие на силлогические умозаключения относятся 
к тому, что описывает пространственные или / и временные отношения, то 
речь идет не о логике, а об общей теории дедуктивных умозаключений. 
Так, умозаключение: «Петр никогда не выезжал из СПб. Павел никогда не 
приезжал в СПб. Значит, Петр и Павел никогда не встречались» не являет-
ся логическим, а это умозаключение о сущем, то, что иногда называется 
логикой вещей. В таком случае возникает вопрос о том, к чему относятся 
суждения о причинах – к логике в узком смысле слова или к логике вещей. 
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В зависимости от ответа на этот вопрос можно соглашаться или не согла-
шаться с обращением к нефизическим причинам – либо все причина нефи-
зические (так будет с точки зрения понимания причин в качестве алока-
тивных и ахронических как категории традиционной логики); либо 
причины могут быть физическими, химическими, биологическими и т.д., и 
тогда речь идет о логике вещей, которая к классической логике отношения 
не имеет. В каком смысле тогда понимать утверждение о том, что «конеч-
ная причинность возникала постепенно в течении миллионов… и милли-
ардов лет»? В этом случае имеет место и какая-то субстантивация причи-
ны и можно рассматривать ее происхождение, т.е. нечто с совершенно 
неизвестными свойствами. 

Подводя итог сказанному, приходится констатировать определенное 
разочарование: оказалось, что встреча физики и семиотики не совсем со-
стоялась – они столкнулись и ушли в сторону – выяснять не как им взаи-
модействовать, а кто кого породил. Такое положение дел воспринимается 
как упущение возможностей – по крайней мере двух. 

Во-первых, биология упускает возможность уйти от панисторизма, 
поскольку семиотика (как европейская, соссюровская, так и американская, 
пирсовская, да и русский авангард начала ХХ в.) сформировалась как дис-
циплина в первую очередь панхроническая, ахроническая и синхрониче-
ская, а лишь локально диахроническая, и биосемиотика унаследовала это в 
момент зарождения. 

Во-вторых, физика (включая в нее, следуя западной традиции, и хи-
мию) растрачивает себя на проблемы генезиса, а не занимается делами бо-
лее насущными и для общей семиотики, и для биосемиотики в частности. 

Дело в том, что проблема тела знака, знаконосителя (sign vehicle) не 
разработана в европейской семиотике де Соссюра. В «Курсе общей лин-
гвистики» эта проблема относится к внешней лингвистике и тем самым 
подвергается уничижению. В американской пирсовской семиотике она 
также не разработана, хотя в этом есть внутренняя потребность, вытекаю-
щая из необходимости описывать прагматику коммуникативной ситуации. 

Так или иначе тела знаков демонстративно не изучаются семиоти-
ками, предоставляющим заниматься ими физикам, химикам, биологам 
и т.д. Тела же эти оказываются очень разнообразными – это и пигменты, 
нанесенные на поверхность камня, пергамента или бумаги, и звуковой 
столб человеческого голоса или музыкального инструмента, написанные 
цветными дымами буквы на небе, цветовые пятна или запахи и т.д. Можно 
ли выявить общие физико-химические свойства перечисленных знаков, 
или можно говорить только о типологии тел знаков? Если можно говорить 
только о типологии тел знаков, то можно ли соотнести их с коммуника-
тивными ситуациями, в которых они используются, так, чтобы в процессе 
беседы из ртов собеседников не вырывались валуны с начертанными на 
них словами или чтобы не ставить на тысячелетия памятник, сделанный из 
папиросной бумаги? Все это – вопросы, которые должны исследоваться  
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физиками, на основании чего инженеры-конструкторы будут выдавать 
свои инструкции по выбору оптимальных для той или иной коммуника-
тивной ситуации тел знаков. 

Биологические организмы и традиции их изучения являются уни-
кальными в обсуждаемом контексте. Собственно, организм и является в 
этом случае телом знака, и вся предшествующая биология занималась 
изучением именно его. При этом можно говорить о том, что организм как 
тело знака особенно гостеприимен для смысла, что дает основания выде-
лять их в качестве семантофоров. Так, ДНК как часть организма способна 
обеспечить не только передачу наследственных свойств, но за счет лак-
там-лактимной и амин-иминной таутомерии азотистых оснований обеспе-
чить минимальный гарантированный уровень изменчивости. Выявлять и 
систематизировать подобные свойства семантофоров в биосемиотике мо-
гут именно физики и химики, но об ничего не говорят ни Г. Патти, ни 
А.А. Шаров, ограничиваясь лишь обсуждением семиогенеза. Именно по-
этому и возникает вопрос: «А состоялась ли встреча?» 
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Понятие логономической системы было введено в оборот в книге 

Роберта Ходжа и Гюнтера Кресса «Социальная семиотика» [Hodge, Kress, 
1988]. Они использовали эту категорию, называя логономическими систе-
мами такие наборы правил, которые предписывают производство или по-
лучение тех или иных смыслов в тех или иных обстоятельствах и опреде-
ляют, кто может участвовать в общении, по какому поводу, в каких 
обстоятельствах и в каких модальностях [Hodge, Kress, 1988, с. 4]. 

Ходж и Кресс также указывают на то, что логономические системы 
сами по себе – это наборы сообщений. То есть они воспроизводятся тоже 
через семиотические продукты. Это особенно важно, так как то методоло-
гическое решение, о котором пойдет речь ниже, во многом является вари-
антом развития этой идеи. Я попробую ввести понятие логономического 
знака, т.е. такого знака, который отвечает за воспроизводство логономиче-
ских систем. Я буду главным образом опираться на модель семиозиса 
Чарльза Пирса и на его систему триадических «кайнопифагорейских» ка-
тегорий. В меньшей степени буду отсылать к самой известной пирсовской 
триаде, разделяющей знаки на иконические, индексальные и символиче-
ские знаки, – и больше буду говорить о его типологии интерпретантов. На 
мой взгляд, именно пирсовская триадическая типология интерпретантов 
открывает много возможностей для семиотического теоретизирования, 
которые вообще еще не в полной мере использованы. 

Что же это за триада интерпретантов? Вообще, по Пирсу, интерпре-
тант – это любой эффект, который производится знаком. Рассуждая о трех 
видах интерпретантов, Пирс указывает на то, что таких эффектов можно 
различить три вида. Первый вид – это начальный интерпретант (Initial 
Interpretant), т.е. некоторый эффект, который знаковое средство произво-
дит, воздействуя на ум интерпретатора. Второй вид интерпретанта – это 
динамический интерпретант (Dynamical Interpretant). Так Пирс именует 
то фактическое событие, которое происходит вследствие функционирова-
ния того или иного знака. Наконец, финальный интепретант (Final Inter-
pretant) – это та привычка, которая порождается функционированием того 
или иного знака (CP 4.536; ILS 285) [Peirce, 1933; Peirce, 2014]. Соответст-
венно, эта триада интерпретантов вписывается в общую рамку кайнопифа-
горейских категорий Пирса: исходный интерпретант соответствует Пер-
вичности, динамический – Вторичности, финальный – Третичности. 

Как же мы можем эту триаду интерпретантов использовать для того, 
чтобы прояснить, как функционируют логономические системы? Если мы 
посмотрим более внимательно фрагмент, где Пирс вводит саму эту типо-
логию, то можно заметить, что когда он рассуждает о динамическом ин-
терпретанте, то приводит пример работы логономических систем: Пирс 
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называет динамическим интерпретантом действие, которое производит 
взвод солдат, реагируя на военные команды (ILS 285) [Peirce, 2014]. Что 
здесь важно: эффект, который производится военной командой, – это не 
столько какой-то материальный эффект, сколько некоторое осмысленное 
действие, которое возникает как реакция на некоторое сообщение. То есть 
фактически, когда Пирс рассуждает о знаках, которые порождают осмыс-
ленные акты как динамические интерпретанты, он говорит как раз о тех 
самых сообщениях, за счет которых функционируют логономические сис-
темы, ведь логономические системы – это и есть наборы сообщений, кото-
рые предписывают некоторые акты семиозиса. 

Отталкиваясь от этого, мы можем, используя все ту же пирсовскую 
систематику интерпретантов, более детально концептуализировать те  
фазы, которые возникают в функционировании логономических знаков.  
Но сначала я попробую сформулировать определение самого понятия ло-
гономического знака. 

Логономическими знаками я предлагаю назвать такие знаки, которые 
ограничивают социальный семиозис, определяя, какие знаки, кем и при ка-
ких обстоятельствах производятся. Тут важно понимать, что это не обяза-
тельно какие-то особые, специальные знаки, отличные от всех остальных, 
это, скорее, один из аспектов функционирования знаков вообще. Просто 
некоторые знаки в некоторых условиях работают как логономические. 

Возвращаясь к пирсовской триаде интерпретантов, я предлагаю выде-
лять в функционировании логономических знаков три фазы. Соответствен-
но, первую фазу я называю логономическим пониманием (или логономиче-
ской интерпретацией). Это та фаза функционирования логономических 
знаков, которая заключается в производстве их начальных интерпретантов, 
т.е. пониманием их смысла. То есть в первой фазе логономические знаки 
функционируют так же, как любые другие знаки, – вызывая некоторый эф-
фект в уме интерпретирующего. Здесь нет ничего специфически логономи-
ческого, но это важная фаза, которая обеспечивает реализацию последую-
щих двух. 

Соответственно, вторая фаза – это уже производство фактического 
семиотического события, которое выступает как динамический интерпре-
тант логономического знака. То есть это некоторый акт семиозиса, кото-
рый возникает как результат реализованного предписания, которое содер-
жится в логономическом знаке. Эту фазу можно назвать фазой 
логономической актуализации. 

И, наконец, третья фаза – это фаза логономической габитуации или 
воспроизводства. Она, соответственно, может быть соотнесена с финаль-
ным интерпретантом по Пирсу. То есть это тот аспект логономического 
семиозиса, который связан с производством и воспроизводством семиоти-
ческих привычек в результате интерпретации и актуализации различных 
логономических знаков. 
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Рис. 1. 

Схема логономической актуализации 

 
Рис 2. 

Схема логономического воспроизводства 
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Рис. 3. 

Схема логономического воспроизводства  
как иконического семиозиса 

 
Если попытаться представить это более наглядно (рис. 1), то если, 

предположим, существует логономический знак λ как единство знакового 
средства Rλ, интерпретанта Iλ и объекта Oλ, то его начальный интерпретант 
(его можно было бы обозначить как Iλ

I) – это некоторый ментальный  
эффект, производимый в уме под воздействием знака. Это фаза логономи-
ческого понимания. 

В фазе же логономической актуализации возникает уже динамиче-
ский интерпретант. Этот интерпретант – это некоторый знак-токен s, ко-
торый производится в качестве динамического интерпретанта (Iλ

D) лого-
номического знака λ. 

Наконец, фаза логономической габитуации – это фаза, когда эффек-
том интерпретации логономического знака λ становится производство или 
воспроизводство некоторого финального интерпретанта (Iλ

F), которым вы-
ступает некоторая привычка Λ (в терминах Пирса такую привычку можно 
назвать типом). 

Фазу логономического воспроизводства можно также представить 
как иконический семиозис (рис. 3), в котором интерпретируемый в данный 
момент логономический знак λq появляется как репрезентамен, икониче-
ски отсылающий к схожим логономическим знакам в прошлом λn...p , тем 
самым порождая схожий логономический знак λr в будущем. 
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Таким образом, в фазе понимания интерпретантами выступают не-
которые ментальные эффекты (тоны), в фазе актуализации интерпретан-
том выступает некоторый токен (синсайн) и в фазе габитуации интерпре-
тантом оказывается некоторый тип (легисайн). 

Как мне кажется, в качестве следующего шага было бы интересно 
соотнести эти фазы логономического семиозиса с рассуждениями Калеви 
Кулля об эволюции семиотических систем. Кулль указывает на то, что 
любая эволюция предполагает, что у нас в какой-то момент возникают но-
вые решения, эти решения наследуются и становятся наследуемыми при-
вычками. Соответственно, можно заметить, что в эволюции семиотических 
систем есть две тенденции. С одной стороны, тенденция к диверсифика-
ции, потому что возникают новые решения, с другой – тенденция к стан-
дартизации, потому что появляются привычки, которые воспроизводятся, 
наследуются и обеспечивают некоторую стабильность. 

Если мы соотнесем логономический семиозис с эволюционной моде-
лью, которую описывает Кулль, то можно отметить, что логономические 
знаки – это те знаки, которые обеспечивают в социальном семиозисе тен-
денцию к стандартизации. Однако важно заметить, что если мы рассматри-
ваем логономический семиозис как совокупность всех трех фаз, то здесь 
есть место и для инноваций, и для диверсификации, не только для стандар-
тизации. Ведь в фазе логономического понимания и в фазе логономической 
актуализации возможно возникновение новых интерпретантов (начальных и 
динамических), которые потом уже могут привести к появлению новых 
привычек. То есть такая модель предполагает, что у нас есть место и для 
аспекта стандартизации, и для аспекта диверсификации. 

Также мне представляется важным соотнести понятие логономическо-
го знака с некоторыми другими похожими категориями, которые уже есть в 
социальных науках. Здесь, в частности, можно увидеть много общего с поня-
тием института, который Дугласом Нортом определяется как «ограничение, 
которое люди создают для придания формы человеческому взаимодействию» 
[North, 1990, p. 4]. Кроме того, похожие теории о том, как воспроизводятся 
привычки, можно найти в области социальной феноменологии, в частности у 
Альфреда Шютца в его рассуждениях о воспроизводстве социальных конст-
руктов и типификации [Schuetz, 1953, p. 2–3]. Наконец, если мы обратимся к 
фукотианскому понятию дискурсивных практик [Foucault, 1969, p. 153–154], 
то это понятие тоже оказывается близко к предложенному мной понятию ло-
гономических знаков, просто вписано оно изначально в несколько иную кон-
цептуальную рамку. Важно также отметить, что, определяя логономические 
знаки через категорию ограничения, мы, соответственно, можем связать ло-
гономический семиозис с более общим понятием ограничения (constraint), 
которое является ключевым для биосемиотических теорий, главным образом 
для концепции итерации Дикона [Deacon, 2011]. 

И последний вопрос, на котором я хотел бы остановиться, – вопрос о 
том, как мы, собственно, можем анализировать логономические знаки. 
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Ходж и Кресс, вводя в оборот понятие логономической системы, дают на 
этот вопрос ответ только в самом общем виде. Точнее, речь идет даже не о 
схеме, а о наборе аспектов или компонентов логономических правил. По 
Ходжу и Крессу, логономические правила могут предписывать (а) либо 
производство, либо получение смыслов, при этом они предписывают,  
(б) кто общается, (в) по какой теме, (г) в каких обстоятельствах и  
(д) в каких модальностях [Hodge, Kress, 1988, p. 4]. 

Если попытаться это описание логономических правил развернуть в 
более структурированную схему анализа логономических знаков, то я бы 
предложил обратить внимание на опыт построения схемы с похожими зада-
чами, которая была предложена Сью Кроуфорд и Элинор Остром в их работе 
1995 г. о грамматике институтов [Crawford, Ostrom, 1995]. Остром и Кроу- 
форд предлагают пятичастную модель, которую они называют ADICO. Они 
вырабатывают эту модель как способ описания различных институциональ-
ных правил и, соответственно, указывают на то, что такие правила могут 
быть описаны в пяти измерениях. Из букв, используемых для обозначения 
этих измерений, и возникает акроним ADICO (Attributes, Deontic, Aim, Condi-
tions, Or else)1. 

На основе схемы ADICO я попробовал выработать схему, которая 
была бы применима для описания логономических знаков. В итоге получи-
лась семичастная схема, которую тоже можно назвать через аббревиатуру, – 
RAMCETO: Regime, Agents, Modality, Circumstances, Effect, Then, Or else. 

 
Regime 

к какому режиму применяется данное логономическое правило, т.е. предписывает ли 
оно производство знаков или их получение 

Agents к кому применимо данное логономическое правило 

Modality 
какова модальность данного логономического правила, т.е. предписывает ли оно 
«возможность», «обязанность» или «запрет» 

Circumstances когда и где применяется данное логономическое правило 

Effect 
производство / получение каких знаков предписывается данным логономическим знаком, 
т.е. какие знаки должны быть произведены в качестве его динамических интерпретантов 

Then 
какие другие логономические правила применяются далее, когда предписанные лого-
номические правила выполняются 

Or else 
какие другие логономические правила применяются, когда предписанные логономи-
ческие правила неуспешны (unhappy) или нарушены 

                                           
1 A: ATTRIBUTES – это изменение, которое фиксирует то, по отношению к кому 

действует описываемое институциональное положение (например, этом может быть опи-
сание вроде «18 лет, женщина, высшее образование, опыт работы 1 год» или же описание 
через конкретную должность, например «президент»). 

D: DEONTIC – это «деонтическое» измерение, характеризует институты с точки 
зрения модальности положений («может», «должен», «запрещено»). 

I: AIM – это измерение, описывающее конкретные действия, к которым применяет-
ся та или иная модальность (т.е. это измерение фиксирует, что именно «возможно», 
«должно» или «запрещено»). 

C: CONDITIONS – это измерение определяет, когда, где, как и в какой степени дей-
ствует описываемое положение. 

O: OR ELSE – это измерение, которое определяет, какие санкции предусмотрены за 
невыполнение описываемого институционального положения. 
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В будущем еще предстоит проверить, насколько хорошо эта схема 
будет работать на эмпирическом материале. Пока я постарался сделать ее 
максимально широкой по охвату, чтобы она в принципе позволяла описы-
вать логономические правила в самых разных сферах жизни. 

 
 

*   *   * 
 
В заключение еще раз коротко повторю пять ключевых тезисов из 

доклада, которые мне кажутся особенно важными. 
1. Логономический семиозис можно представить как процесс функ-

ционирования логономических знаков, т.е. знаков, которые ограничивают 
социальный семиозис, определяя, кто, при каких обстоятельствах, как и 
какие знаки производит. 

2. Функционирование логономических знаков может быть разделено 
на три фазы: понимание, актуализация и габитуация. 

3. Логономический семиозис важен для эволюции социосемиотиче-
ских систем, так как он обеспечивает наследуемость и стандартизацию со-
циальных привычек. Вместе с тем он оставляет место и для диверсифика-
ции, делая возможным появление новых интерпретаций и новых решений. 

4. Понятие логономического знака перекликается со многими уже 
существующими в социальных науках категориями, но является ценным, 
обеспечивая концептуальный интерфейс между семиотикой и обществен-
ными науками. 

5. В качестве модели анализа логономических знаков я предлагаю 
модель RAMCETO (Regime, Agents, Modality, Circumstances, Effect, Then, 
Or else). 

 
 

Дискуссия1 
 
Михаил Ильин (М. И.): Иван Владленович, скажите, пожалуйста, 

как соотносятся логономические знаки с моррисовской триадой? Тремя 
типами знаков – семантическими, синтактическими и прагматическими? 
Чем-то логономические знаки напоминают прагматические? Являются ли 
эти логономические знаки особым типом, или это версия прагматических? 

Иван Фомин (И. Ф.): В логономических знаках важен прагматиче-
ский аспект, но, пожалуй, я не могу сказать, что это исключительно праг-
матические знаки, потому что для них важна и Вторичность, проявляю-
щаяся в аспекте производства динамического интерпретанта. То есть здесь 

                                           
1 Дискуссия состоялась на семинаре Центра перспективных методологий социаль-

но-гуманитарных исследований ИНИОН РАН 8 сентября 2021 г. Публикуется с сокраще-
ниями и уточнениями. 
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есть и синтактический аспект тоже, который проявляется в том, что в ло-
гономическом семиозисе одни знаки производят другие. 

М. И.: Появляется ли еще четвертый? Является ли это четвертым 
типом, в который все предыдущие упакованы? 

И. Ф.: Я думаю, что это все-таки прагматический аспект, который 
опирается на синтактический и семантический. 

Сергей Чебанов (С. Ч.): Вот, собственно, то, что Иван Владленович 
рассказывал, у меня предстает как совокупность прагматических марке-
ров. Прагматические маркеры – это части какой-то большой семиотиче-
ской конструкции: текста, архитектурного сооружения, чего угодно.  
В зависимости от того, какое сооружение, такие и будут прагматические 
маркеры, которые указывают на то, как нужно себя вести, как нужно по-
нимать, какие компоненты важны, какие компоненты менее важны, на что 
обращать внимание. То есть совокупность этих прагматических маркеров 
и должна обеспечить выполнение протокола коммуникации. 

Здесь надо перекидывать мостик от Пирса, у которого об этом гово-
рится очень волшебно, к Остину и Серлю, у которых как раз проявляется 
представление о том, что прагматика обязательно включает в себя некото-
рый протокол, его можно называть по-разному: протокол, регламент, сце-
нарий и т.д. И у нас тогда в этом протоколе указывается, каким статусом 
обладают участники коммуникации, как они должны себя вести, какой у 
них внутренний мир, ну и все прочее. Вот для того, чтобы это распознава-
лось лучше, и придуманы и расставляются или не расставляются прагма-
тические маркеры. Если они не расставляются, то тогда мы получаем сво-
боду действий, тогда мы не выдерживаем, точнее, делаем ничем не 
ограниченным наш сценарий коммуникации в негативной ситуации, рас-
ширяем способы понимания. Это с точностью до мелочей совпадает с тем, 
что говорил Иван. 

Например, прагматические маркеры должны обладать особой ико-
ничностью. Они должны быть крупными, они должны быть яркими, быть 
общедоступными и т.д. Мне представляется, что это можно было бы на-
звать партитурой прагматических маркеров. Если говорить о партитуре 
прагматических маркеров, то это будут логономические системы, о чем 
говорил Иван. Этого будет абсолютно достаточно. Можно смотреть и ана-
лизировать, как прагматические маркеры устроены, например, с точки 
зрения Пирса (пирсовский концепт) или какой-то другой. 

Я бы сделал еще одно замечание. Во всяких специализированных 
текстах – научных, юридических и т.д. – используется интересный мо-
мент: эти прагматические маркеры могут намеренно не расставляться, для 
того чтобы создавать в некотором роде иллюзию нейтрального текста. Но 
в действительности они там присутствуют – во многом за счет того, что 
присутствуют некие специфические термины, которые сразу указывают на 
то, в рамках какой школы, какой концепции написан соответствующий 
документ. И вот этот момент, связанный с прагматическими маркерами, – 
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соответственно, интересный аспект логономических систем: они могут 
быть открытыми и скрытыми. Вот то, что мне хотелось бы сказать по это-
му поводу. 

И. Ф.: Мне кажется, полезно вспомнить, что есть категория прагма-
тических маркеров. Мне кажется, что это понятие – действительно очень 
близкое к понятию логономического знака. Если вообще не тождествен-
ное. Но если попытаться провести какое-то полезное различение между 
ними, то я бы сказал, что если маркеры обеспечивают выполнение лого-
номических правил, то логономические знаки – еще и доносят эти прави-
ла, и воспроизводят их. Но если понимать прагматические маркеры в ши-
роком значении, то тогда это одно и тоже. 

Герман Остапенко (Г. О.): Мне кажется, что Остин действительно 
в своем тексте о речевых актах очень конкретно к этому подходит.  
И это мне в моих исследованиях пригождалось. 

По ходу выступления Ивана Владленовича мне захотелось уточнить 
один момент. Иван Владленович, когда вы говорите о стандартизации и 
диверсификации, в некотором виде вы как бы останавливаете время и дае-
те этому процессу какие-то правила, которые неизменны, и хотите полу-
чить на выходе какой-то результат. А не так ли получается, что эти прави-
ла находятся сами по себе в движении и формируется динамика в 
динамике? Или это что-то более сложное, не подходящее для такой моде-
ли, которую вы предлагаете? 

И. Ф.: Видимо, я не очень точно сформулировал свою мысль. Я как 
раз хотел не останавливать процесс, а показать, что в процессе одновременно 
присутствуют тенденция к стандартизации и тенденция к диверсификации. 
Он никогда не останавливается, но важно, что в нем есть место и для эле-
ментов, которые стабилизируют процесс, но эта стабилизация не окончатель-
на никогда, а есть фазы, в которых возможно появление новых решений. 

Г. О.: Если речь идет о каких-то стандартах, которые составляют 
эти практики, что-то в привычку, например, мне кажется, что сами по себе 
стандарты тоже меняются и нужно учитывать, что вы начинаете с одним 
стандартом, а заканчиваете уже с другим. Это будет делать модель более 
сложной, но более реалистичной. 

И. Ф.: Логономические правила могут выстраиваться в ряды и 
встраиваться друг в друга, поэтому, действительно, здесь может быть сис-
тема стандартов по поводу изменения стандартов. Вообще я попытался 
выделить элементарные элементы, которые потом могут выстраиваться в 
такие вот более сложные конструкции. 

С. Ч.: Вот, к последнему пункту очень частный пример, очень пока-
зательный. Потому что он простой. Это описание таксонов в ботанике. 
Там есть одна в этом смысле логономическая система – обычай таксоно-
мических описаний, и он устроен таким образом, что он позволяет все 
время менять тип логономических описаний и позволяет вводить туда ка-
кие-то уникальные вещи. Ну, например, описывать экологические харак-
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теристики или описывать какую-нибудь эстетическую сторону дела.  
А с другой стороны, – у нас есть номенклатура. И вот в логономическом 
описании есть раздел «название», и он регулируется кодексом ботаниче-
ской номенклатуры, который чрезвычайно жесткий, и сейчас уже 14-я или 
15-я редакция его действует. Это кодекс, который возник еще в XIX в., а в 
последние годы раз в четыре года пересматривается. И он построен на стан-
дартизации. Один кодекс, нормальный, работает на стандартизации, другой, 
неформальный, работает на свободу внутри одного и того же текста. 

Владимир Авдонин (В. А.): У меня вопрос, навеянный полемикой 
об общей семиотике, о которой говорится, в частности, Клаудио Родригеса 
[Rodríguez, 2018]. 

Эта концепция логономических знаков относится скорее к общей 
семиотике? Или выходит в специализированные семиотики, в частности 
социальную семиотику или в использование семиотики в той или иной 
отрасли знаний? 

И в связи с этим еще один дополнительный вопрос. Если это общая 
семиотика, то, как отмечают, существует проблема соотнесения общесе-
миотической тематики с той семиотической проблематикой, которая воз-
никает в конкретных дисциплинах. И вот здесь, я тоже думаю, может су-
ществовать некая проблема. Как перевести проблематику общей 
семиотики в семиотики разных специализаций? 

И. Ф.: В этой работе я пытался двигаться от специальной семиоти-
ки, в смысле социальной семиотики, по направлению к общей семиотике. 
Но не с тем, чтобы там, на уровне общей семиотики, остаться, а с тем что-
бы потом иметь возможность спуститься к какой-то другой семиотике, 
или даже не к семиотике, а, например, к институциональным исследова-
ниям, к социальной феноменологии или к дискурс-анализу. Вообще эта 
работа сделана в духе представления о том, что семиотика может помочь 
связать разные семиотические и квазисемиотические методологические 
системы. 

Могут ли здесь возникнуть какие-то проблемы? Проблемы, которые 
возникали при движении вверх от специальной социальной к общей  
семиотике, мне кажется, я смог решить. Наверное, возникнут проблемы с 
тем, как попытаться теперь эти обобщенные схемы вновь насыщать пред-
метной спецификой. Возможно, потребуются какие-то новые типологии 
логономических знаков, которые будут отражать специфику разных на-
правлений. Но я в ту сторону последовательно не двигался, поэтому мне 
сложно сказать, какие конкретно там могут быть проблемы. 

В. А.: Понятно, спасибо. В целом доклад производит впечатление 
работы по общей семиотике. 

И. Ф.: Я бы сказал, что доклад – про взаимодействия между семио-
тиками. Ведь большая задача – связать социальную семиотику с пирсов-
ской семиотикой. Конечно, семиотика Пирса ближе к общей семиотике, 
поэтому да, наверное, это движение в сторону общей семиотики. 
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М. В.: Владимир Сергеевич, спасибо большое, что вы задали такой 
вопрос. Но мне как раз и кажется, что то, что мы обсуждаем, не укладыва-
ется в эти рамки. Что только рассуждать в терминах общей семиотики или 
специальной семиотики – непродуктивно. 

Мне кажется, Иван Владленович делает что-то совершенно другое. 
Я позволю себе зайти издалека. То, что я здесь услышал, возвращает меня 
к нашим проектам и к очень важному принципу, который, собственно, мы 
и разрабатываем. Будем считать себя его открывателями, хотя понятно, 
что мы только продолжаем то, что делали многие другие. Этот принцип – 
принцип комплекс – симплекс трансформации. 

Я попробовал бы термины общий и частный перевести в термины 
простой и сложный. С моей точки зрения, общая семиотика – это прими-
тивная семиотика. Это до предела приватизированная семиотика. Из кото-
рой все частное выброшено, и в результате остаются какие-то совершенно 
примитивные схемы. 

Понятное дело, что когда Иван Владленович говорит, что это дви-
жение в сторону общей семиотики, он прав. Но его концепция остается 
все-таки слишком специализированной. Нам бы сделать следующий сле-
дующий шаг – «перепирсив» Пирса. 

Меня, честно говоря, эти треугольнички немножко сбивают с толку. 
Когда мы с Иваном Владленовичем еще работали над его диссертацией – я 
был в роли научного руководителя, но выступал, на самом деле, как кон-
сультант и критик, – тоже постоянно чувствовалось некое напряжение.  
Я помню, однажды мы обсуждали как раз разные треугольнички, и я ска-
зал: они же у вас «вращаются». Может быть, это не очень точное слово, но 
просто было такое ощущение. 

Иван Владленович пытается сделать что-то, что можно было бы на-
звать динамической семиотикой. Что я имею в виду? У нас есть разные 
версии семиотики – примитивная, не очень богатая, общая семиотика и 
совершенно разбегающиеся, в силу своего богатства, частные семиотики. 
Так вот, «вращая» треугольники, мы как раз начинаем улавливать динамику. 

Иван Владленович, на мой взгляд, занимается не столько общей и не 
столько частной семиотикой, сколько переходами. И вот, по-моему, сего-
дняшний доклад тоже об этом. 

Отвечал на вопросы Владимира Сергеевича, вы, Иван Владленович, 
почти все сказали, только вот и сказали, что это еще и нечто динамиче-
ское… совершенно что-то новое, да еще и находящееся «между». Вот чем 
вы собственно, занимаетесь. Так объяснить было бы точнее всего. 

Однако вы не пытаетесь отдельно построить модель динамики, и я 
понимаю, почему. Потому что вы привыкли к пирсовским триадам. Пир-
совские триады – это треугольник, когда он кладется на бумагу. И когда с 
бумаги он попадает к нам в голову, он остается устойчивой геометриче-
ской фигурой. Мне так кажется, что эти привычки – это очень важные ин-
струменты, но они тормозят. 
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Вот если бы попробовать сделать следующий шаг. Я хочу вам пред-
ложить такую фантазию. В последнее время, в последний год, может быть, 
полтора, я довольно много об этом думал. И вот что я хочу вам предло-
жить, на какую тему подумать. У нас два типа семиотик. Если их редуци-
ровать до вот этого примитива. Это двузначная семиотика, т.е. семиозис 
по Соссюру, с парой «означаемое – означающее», потом эту соссюров-
скую конструкцию спасает Ельмслев, у него появляются план содержания 
и план выражения. Это ход совершенно фантастический, он многие во-
просы в результате решает. Но эта бинарность еще сохраняется. У Пирса 
же возникают триады – треугольнички. Хотя они не совсем треугольнич-
ки. Ведь у Пирса эта триада постоянно «больна» этими переходами. 

Если вы вспомните замечательную статью Пирса «Что такое знак?», 
то она начинается с того, что человек как будто слышит некий свисток, 
просыпается и совершенно потрясен этим ощущением как таковым. Да – 
вот она, Первичность. Вот она, Единичность. Можно назвать это точкой, 
можно назвать моментом, чем угодно. Вот это отправная точка. И потом 
возникает двоичность – появляется еще что-то. Собственно, здесь возни-
кают соссюровские означаемое и означающее. Появляются функциональ-
ные отношения. Появляется структура. Недаром из Соссюра вырос весь 
структурализм. Но Пирс добавляет еще и третье: у него появляются вещи, 
связанные с интерпретацией. И появляются те движения, о которых Иван 
Владленович говорит, которые у Пирса подразумеваются, но не получают 
никакого отдельного выражения. 

Моррис попытался нечто подобное сделать, но не очень отчетливо, 
когда свел все это в одну триаду. Потом очень хорошо триаду Морриса, 
кстати, Юрий Сергеевич Степанов проанализировал. Когда он говорил о 
языке-1, языке-2 и языке-3. И оказалось, что они не существуют сами по 
себе. Они, так сказать, упакованы друг в друга. Каждый упакован в дру-
гой. Тоже был большой шаг вперед, я считаю. 

У Юрия Сергеевича семантика чистая, т.е. язык-1 почти может су-
ществовать – в виде двухзначных высказываний. Например, снег белый. 
Почти может существовать. Но на самом деле это не язык. Когда у нас по-
является синтактика, появляются какие-то высказывания. И получается 
язык-2, в который упакован язык-1. То есть семантика, которая упакована 
в синтактику, и все высказывания эти – просто констатации – констативы. 
У нас есть констативы, но кто это констатирует – совершенно не понятно. 
Тогда у нас появляется то, что вызвало такое бурное обсуждение сегодня 
здесь – прагматические маркеры, – и вот у нас уже появляется язык-3. 

Добавляется и еще один уровень. Он возможен – все эти прагмати-
ческие маркеры (я почему-то произношу ма́ркеры, но можно произносить 
маркеры). Недаром Иван Владленович вводит понятие happy / unhappy, 
потому что тут, кроме функциональности или релевантности, у нас появ-
ляется на прагматическом уровне еще и успешность – в смысле остинов-
ского happy / unhappy. 
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Я не зря задал вопрос и о четвертом типе. Есть ли у нас четвертый 
тип? И мой ответ такой: отдельного четвертого типа таких знаков, кото-
рые можно было бы добавить к моррисовской схеме, нет. И Иван Владле-
нович совершенно определенно ответил, что да, наверное, все-таки лого-
номические знаки – это прагматические плюс еще что-то. Так вот, мой 
вопрос: что? И ответ будет очень простой, в духе как раз комплекс – сим-
плекс преобразований, сворачивания, упрощения. Что мы видим в резуль-
тате этих пирсовских преобразований, когда сначала звук свистка – это 
просто звук, а потом он превращается в обозначение чего-то? Ну, напри-
мер, что где-то едет паровоз. А на следующем уровне это интерпретация, 
где уже есть общающиеся. Как здесь у нас сейчас. Я, естественно, ориен-
тируюсь на вас, вы, естественно, ориентируетесь на меня и друг на друга. 
Да, вот у нас прагматика пошла. И маркеры соответствующие. 

Так вот, логономические знаки, по-моему, если их выделять как 
что-то напоминающее знаки, – фактически позволяют нам соединять раз-
ные типы знаков. Тут я снова вспоминаю дискуссию по Вашей, Иван 
Владленович, диссертации. Тут тоже треугольник крутится. У нас получа-
ется, что когда мы поднялись по трем уровням до прагматики и разверну-
ли ее, она оказалась не наверху, а внизу. Логономический «знак» можно 
рассматривать как переход в связке знаков. 

И вот мне кажется, что следующей моделькой могло бы стать не 
что-то в двухмерном пространстве, что очень удобно показывать на бума-
ге, а что-то, что имеет большее число измерений. Я бы предложил в каче-
стве такой модельки ленту Мебиуса. Почему? Потому что у нас есть некая 
точка, например свисток, который движется постоянно. У нас есть изнан-
ка, этой точке, этому выражению соответствует содержание, значение. 
Далее эта точка в результате синтаксических и потом прагматических по-
воротов – т.е. в силу того, что она попадает в процесс нашего общения, 
коммуникации, – постоянно проходит по кругу. Но, проходя по кругу, она 
не возвращается туда же, но возвращается иначе и туда же, а в вывернутое 
состояние. В вывернутом состоянии в том смысле, что появляется при-
вычка. Привычка появляется не в каждом отдельном, так сказать, моменте, 
она появляется за счет динамики. Поэтому я бы назвал все ваши опыты 
динамической семиотикой, а не общей или специализированной. 

Привычка появляется за счет того, что у нас повторяются эти круги 
вращения, за счет того, что мы постоянно общаемся друг с другом, то 
один берет слово, то другой. У нас все эти правила и наши упражнения 
повторяются, и коль скоро они эффективно – happy / unhappy, удачно / не-
удачно – проходят этот круг, то то, что обеспечивает нам удачность, и 
становится привычкой. 

Я понимаю, что пока это выглядит довольно смутно. Но мне кажет-
ся, что если на эти вещи посмотреть с точки зрения комплекс – симплекс 
преобразований, причем не просто каких-то моментов этих преобразова-
ний, – это простое, это сложное, – а как раз безостановочной динамики, то 
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это действительно может нас немножко продвинуть. А может, и «множко» 
продвинуть. Возможно, мы могли бы предложить какую-то версию дина-
мической семиотики, а вместе с тем и какую-то версию интерпретации 
комплекс – симплекс преобразований, – потому что они у нас выглядят 
просто как какие-то разорванные процедуры, а если они через интерпрета-
ции будут соединены, то может получиться что-то более основательное. 

Г. О.: Михаил Васильевич, на самом деле я в целом очень с вами со-
гласен. Эта идея, оформленная таким образом, кажется очень перспектив-
ной. Единственное – мне кажется, что сами по себе логономические знаки 
перформативны. Что если мы считаем эти знаки перформативами, мы мо-
жем рассматривать их в перспективе воронки перформативности. В этой 
логике мы понимаем, что у нас есть какое-то физическое явление, которое 
мы начинаем интерпретировать, которое имеет, как луч, начало и, скорее 
всего, и конец, но этот конец довольно сильно отсрочен, и идет процесс 
именно симплекс – комплекс преобразований, в каждый момент разный. 
Грубый пример: гудок паровоза может напугать, но потом ты понимаешь, 
что ты далеко от паровоза. То есть в этот момент, в момент экзистенции 
знака, мы сначала его как-то интерпретируем, с большим весом для нас, 
мы пугаемся, затем мы перестаем пугаться, оцениваем, происходит ка-
кая-то редукция смыслов для нас, и так несколько раз. Мы можем видеть 
наложение большого количества воронок перформативности. 

С. Ч.: Реагируя на то, что очертил Михаил Васильевич, я бы сказал, 
что это будет более сложная штука, чем лента Мебиуса. Я попробую сей-
час показать это. Представьте, что если мы намотали на этот гиперболоид 
вращения ленту Мебиуса, в двух направлениях (рис. 4). Я думаю, что в 
нашем случае получится такая структура; так что это более хитрая исто-
рия. Здесь на рисунке – таблица Менделеева, представленная в таком виде. 

Еще у меня есть следующее соображение. Если уж так Михаил Ва-
сильевич так радикально стал обсуждать поставленную проблему, то я 
предложил бы обсудить другой аспект этой же проблемы в столь же ради-
кальном виде. А именно. Получилось, что остается вопрос о том, как у нас 
соотносятся логономические системы и к чему они относятся – к общей 
семиотике или к социальной семиотике, – т.е. вопрос соотношения части и 
целого. 

Вот что получилось у меня в этом контексте. Каждую категорию мы 
рассматриваем в четырех разных смыслах. Как собирательную, раздели-
тельную, популятивную и вещественную. При этом каждая из них может 
соответственно описываться в собирательном, разделительном, популя-
тивном и вещественном смысле. Тогда у нас получаются такие соотноше-
ния объемов и содержания (рис. 5). 

 



Ограничения, стандартизация и габитуация в интерпретирующих системах. 
Как представить логономический аспект социального семиозиса?   

 

 183

 
 

Рис. 4. 
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Рис. 5. 

Отношения между интенсиональным (И) и экстенсиональным (Э) 
объемом (О) с интенсиональным и экстенсиональным  

содержанием (С) четырех видов понятий 
 
В этом соотношении отношения общей и социальной семиотики 

весьма нетривиальны. И может стоять отдельная задача аккуратного опи-
сания их в категориях объема и содержания. Притом что объемом и со-
держанием можно заниматься разделительно, собирательно, популятивно 
и вещественно. 

И. Ф.: Я, пожалуй, тоже отреагирую на то, о чем говорил Михаил 
Васильевич. Я к этим треугольникам отношусь скорее как к «фотографи-
ям», т.е. как к способу статично зафиксировать состояния динамической 
системы, представить определенную фазу процесса семиозиса. Наверное, 
можно найти более удачные варианты, в том числе с вращением. 

Хотя одного вращения будет недостаточно. Там, с одной стороны, 
есть вращение, с другой стороны, – есть состояние узлов (углов треуголь-
ника). То есть сам узел тоже может находиться как в вывернутом состоя-
нии, так и в прямом. У нас как бы вращается сам треугольник, и вращаются 
узлы его. В моей версии использования пирсовских триад это представле-
но в виде встроенных треугольников, но, наверное, можно это показать и 
через их вращения тоже. (Кстати, у меня тоже, например, есть два разных 
варианта представления одной и той же фазы – т.е. фаза воспроизводства 
логономических знаков системы представлена в двух разных разрезах 
(рис. 2, 3)). 

Я думаю, что концепцию Пирса не стоит рассматривать как теорию 
семиотической статики. Мне кажется, что он как раз боролся с тем же са-
мым и тоже пытался сохранить этот динамизм, концептуально ухватить 
семиозис как динамический процесс, но представить его через устойчи-
вые, статичные категории. Поэтому у него и возникает целый каскад «тре-
угольников» – чтобы сохранить всю сложность динамического процесса. 



Ограничения, стандартизация и габитуация в интерпретирующих системах. 
Как представить логономический аспект социального семиозиса?   

 

 185

С. Ч.: А не будет ли здесь что-то вроде треугольника Серпинского 
(рис. 6)? Мы строим равнобедренный треугольник, затем проводим все 
средние линии, выкидываем образовавшийся треугольник. Потом из каж-
дого из трех отстатков делаем то же самое, и так до бесконечности. 

Это один из классических фракталов. Ковер Серпинского строится 
на квадратах, а этот – на треугольниках. 

 
 

Рис. 6. 
Треугольник Серпинского 

 
М. И.: Понятно. Здорово. А вот, Сергей Викторович, когда я вас 

слушал, подумал – здесь у нас опять получается этот маятник, симплекс – 
комплекс. Я заставил себя до этой очень простой модельки – ленты Ме-
биуса – опуститься, а Сергей Викторович тут же начал ее разворачивать: 
то, что он показывал с таблицей Менделеева, и остальное. Классно полу-
чается. Мы на самом-то деле нигде остановиться не можем. И не должны. 
То есть даже если мы где-то остановимся и где-то опубликуем эту развер-
точку таблицы Менделеева, мы каждый раз будем должны договаривать-
ся, что это лишь момент каких-то иных преобразований, который нахо-
дится между двумя полюсами предельного упрощения и предельного 
усложнения. Почему динамика может идти по разным направлениям и 
т.д., и т.д.? 
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Получается что-то, действительно напоминающее фрактал, где у нас 
есть каждый отдельно элементик, треугольничек, предположим, или спи-
ралька, или еще что-нибудь, что многократно фрактально. И если мы вер-
немся снова к тому, чем оперирует Иван Владленович вслед за Пирсом, то 
все у нас получается из треугольничков Серпинского, или же из каких-то 
иных треугольничков. Мы можем весь мир представить как миллиард тре-
угольничков. А потом взять этот миллиард и снова свернуть его в один 
треугольник. Это ведь и получается комплекс – симплекс преобразование. 
Они могут быть не просто такой формальный штукой, только для транс-
фера знания пригодной, но и вообще очень творческим инструментом. 

В. А.: Если бы мне поручили разместить нашу дискуссию в каком-то 
тематическом сборнике, я бы все-таки поместил ее в раздел «Общая се-
миотика». И идею динамической семиотики, диалектической семиотики, с 
треугольничками и с лентой Мебиуса, все-таки можно было бы разместить 
в разделе «общая семиотика». Мне кажется, мы не выдвинулись пока за 
пределы этого раздела. 

А вопрос вот о чем. Как для экономических систем или для эконо-
мических знаков всю разработку Ивана Владленовича приспособить? Или, 
допустим, как ее использовать в политологии? Вот Герман говорил про 
воронки… С помощью таких воронок можно ли это сделать? 

Помню, я читал текст Михаила Васильевича по популизму [Ильин, 
2020]. Он там популизм с древнейших времен до ХХ в. концептуализирует с 
помощью логономических систем. То есть там дается такое изложение, ко-
торое не всех устроило. Помню, мы беседовали на эту тему с рецензентом 
Иваном Куриллой [Курилла, 2021], у него было много вопросов, он исто-
рик-американист. Допустим, введение логономических систем в рассмотре-
ние политической истории США: что это такое? Что это добавит нам в по-
литологический анализ и что это нам даст? 

М. И.: Ничего не даст. Не предполагается изучение истории. Исто-
рики занимаются своим делом. А это анализ семиотический. Это совер-
шенно другая штука. 

В. А.: То есть это нам ничего не даст. 
М. И.: Историкам – нет. Историкам это ничего не даст. Историки 

хотят, чтобы у них была историография. Чтобы они правильно описали 
источники. И так далее. Это к историографии, к источникам, к 90% того, 
чем занимаются историки, не имеет отношения. 

В. А.: А политологам? 
М. И.: С политологами то же самое. Политологи тоже занимаются 

много чем. Раз это семиотика, то это семиотика. Семиотика может ответить 
на какие-то – не на все – вопросы историков и не на все вопросы политоло-
гов. На какие-то вопросы может ответить так, как те ответить не могут. 

Я приведу пример. На самом деле, то, что я вам рассказывал об 
уровнях семиозиса, выросло из моей попытки реконструировать то, что 
придумало еще первое поколение американских политологов, Чарльз 
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Мерриам с Гарольдом Лассуэллом и вся эта компания, Чикагская школа. 
То, что я сейчас буду рассказывать, не описано нигде. Это моя реконст-
рукция. Но эта реконструкция опирается на тексты Мерриама и Лассуэлла. 
Они пишут следующее. Всякие политические действия строятся на безус-
ловно принимаемых очевидностях. Очевидности – миф. Мы прекрасно 
знаем, что в американской политике американцы могут что-то сделать с 
опорой на объединяющие их очевидности или мифы. Но эти мифы при 
всей своей очевидности, а может быть, за счет своей очевидности, отчет-
ливо и ясно не понятны, не проявлены. Они всеохватны и расплывчаты. 
Давайте попробуем разобраться, из чего они состоят. И Мерриам с Лассу-
эллом делают следующий шаг. Они говорят: они состоят из вещей, кото-
рыми восхищаются, и вещей, которыми ужасаются. Миранда и хорренда. 
Оказывается, что миф состоит из множества таких штучек. Но как эти 
штучки друг с другом связаны, совершенно не понятно. 

В. С.: Миф – это нарратив. 
М. И.: Нет. Миф – это миф. Миф – это очевидность. Кто-то из нар-

ратологов будет рассказывать, что миф – это наррация. Это не так. Это 
только очень большая редукция, последующее упрощение мифов, вернее, 
мифа, с которым надо что-то сделать и который можно представить в виде 
нарратива. И в результате из мифа исчезнет куча важных вещей. Но что-то 
очень отчетливое возникнет. С чем можно работать. 

С. Ч.: Это легенда. 
М. И.: Вот. Это уже будет легенда. А миф – это самоочевидность, по 

Лосеву – это полное тождество. Тождество всего со всем. Встала из моря с 
перстами пурпурными Эос. Это и заря, и девушка с пламенеющими рука-
ми и пальцами, и богиня Эос, и солнце, и его лучи, и утренние ощущения 
каждого из нас на берегу моря. Все это равно друг другу и сливается друг 
с другом. Вот объяснение Лосева. 

Но возвратимся к Мерриаму и Лассуэллу. Что они говорят? Раздро-
били мы миф на такие вещи, которые можно зафиксировать. Они относи-
тельно легко поддаются фиксации. Гораздо легче, чем что-нибудь другое. 
Ужасающее, восхищающее, имеющее какой-то смысл. Вот появляются эти 
соссюровские двухсторонние знаки. 

Что дальше с этими миранда и хорренда делать? С помощью формулы 
(и у них появляется такое понятие – формула) мы можем их складывать в 
композиции. Вот что это такое? Это синтактика. Это они, сами того не зная, 
открыли синтактику. Возможно, деле знали, они на Мориса ссылаются пару 
раз. Но ни на Пирса, ни на Соссюра не ссылаются. У них свой язык. 

Итак, они говорят, что миранда и хорренда с помощью формулы 
складываются во что-то, а продукт, который получается в конечном счете, – 
это большое грандиозное здание, и это здание они называют доктрина. Так 
вот политика предстает в виде доктрины. А дальше потрясающая вещь.  
Я не помню, кто это написал, то ли Мерриам то ли Лассуэлл, что с этой 
доктриной уже не один нормальный гражданин разобраться не сможет, но 
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мы же знаем, что люди с этим обращаются. Почему? Ответ очень простой. 
Да потому, что как только доктрина построена, она тут же редуцируется, 
чтобы каждый мог ею быстро и точно воспользоваться. До чего? До мифа! 
Точнее, уже до эквивалента мифа, который именуется кредента, т.е. то, во 
что следует верить. Я студентов обычно спрашивал, а что это за кредента, 
как мы ее иначе называем. После нескольких попыток какой-нибудь ум-
ненький мальчик или девочка вопит – идеология! Точно, идеология – это 
операционализация мифа, политической самоочевидности. 

По кругу ходим. Мы расшифровали миф. По ходу расшифровки ми-
фа мы прошли какой-то цикл политической динамики, политического раз-
вития, провели кампанию, получили практический результат. Мы создали 
институт. А фактически прошли большой путь к целостной доктрине и 
редуцировали ее опять до мифа. И так ходим кругами. 

Вот она, концепция. Потрясающе! Все это есть у Мерриама и Лассу-
элла. Это тридцатые, сороковые годы прошлого века. Но, правда, то, что я 
вам рассказываю, это моя реконструкция. Но все это у них есть. Они пи-
шут: не верьте всяким нормативным теориям, давайте реально посмотрим 
на политику, посмотрим, что там происходит. Ну и пошло-поехало. Когда 
они стали с этим разбираться, они пришли к тому, что политика циклична, 
это, по сути, циклический процесс смыслообразования. 

Вот скажите, Владимир Сергеевич, дает это что-нибудь политоло-
гии? Не знаю. В политологии наши коллеги до сих пор не могут этого 
прочитать и понять. И они до сих пор смысла в этом не видят, точнее, не 
хотят увидеть. Им проще корреляции посчитать. 

В. А.: Согласен, что это совсем другой язык. Если перейти сейчас на 
современную политологию, это другой язык, совершенно. 

М. И.: Но это лучший язык, более эффективный язык, чем то, что 
несут традиционные и неоинституционалисты… Если вы будете внима-
тельно читать «Систематическую политику» Мерриама [Merriam, 1945] 
(это последняя его книжка, которую он, уже выйдя на пенсию, написал), 
вы увидите, что он там энциклопедически пытается свести концы с кон-
цами… Если бы мы его читали, то мы бы сказали, что он сильно уходит в 
усложнение, в то, что мы называем комплекс. А вот то, что я изложил, – это 
симплекс. Тут уже я из этой сложности мерриамовской пытался какую-то 
простенькую схемку вытащить. 

В. А.: Политика связана с действием. Как миф влияет на действие? 
М. И.: У Мерриама с Лассуэллом политика – это жизнь. И нам надо 

жизнь как-то описать. Понятно и адекватно. А не исходя из предзаданных 
нормативных схем. Потом уже их ученики создали этот вот бихевиораль-
ный поворот и т.д. 

Коллеги, ну что, давайте мы от политологии уже вернемся к нашим 
сюжетам, связанным с логономическими системами? Мне кажется, что 
логономический знак и логономическая система – это действительно вещи 
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подвижные и изменчивые. Фактически это процессы. А схемы – лишь мо-
ментальные снимки этих процесов. 

И. Ф.: Коллеги, спасибо! Давайте тогда я попробую какое-то завер-
шающее, обобщающее слово сказать. 

Из этой дискуссии я для себя выношу, прежде всего, мысль о важно-
сти того, чтобы более отчетливо представить логономический семиозис в 
его фрактальной форме, более ясно представить эти процессы как динами-
ческие и показать, что структуры, которые формируются этими динамиче-
скими процессами, в итоге устроены как фракталы. У меня, кстати, в ри-
сунках можно эту фрактальность заметить. Но нужно это продумать и 
проговорить. 

На самом деле, как минимум два аспекта у этого есть: первый аспект – 
это аспект того, как у нас оказываются встроены друг в друга, накручены 
друг на друга синтактика, семантика и прагматика. И второй аспект – это 
то, как оказываются накрученными друг на друга, встроенными друг в 
друга иконические, индексальные и символические знаки, потому что – я 
на этом не фокусировался особенно – там действительно, есть такой мо-
мент, что происходит совмещение иконического принципа и символиче-
ского. Или, точнее, иконического и типического (легисайнового). 

И последнее, наверное, особенно важное, что здесь прозвучало для 
меня и над чем я постараюсь подумать, проработать, – это мысль о движе-
нии между разными специальными семиотиками и общей семиотикой. 
Действительно, как я сказал, такое движение подразумевается и даже на-
ходится в фокусе моего внимания во многом, но пока еще остается много 
непроясненных деталей. 

Еще раз благодарю за интересную и содержательную дискуссию! 
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