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8. SELON LA VALEUR DE LA PROBABILITE de choisir un carreau bleu,  milieu] et 0,65 (& droite]. Pour p < 1/2 (et pour un réseau de taille infi-
I'allure du réseau et ses propriétés seront différentes. Le réseau estillus-  nie), la probabilité d’avoir un chemin percolant bleu, qui traverse tout le
tré ici pour trois valeurs de cette probabilité p: 0,35 (@ gauche], 0,5 (au  réseau, est nulle. Elle est strictement positive dés que p > 1/2.
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Denombreuses autres questions peu-
vent étre posées sur ce modele de perco-
lation. Supposons par exemple que 1'un
de ses enfants ait dupé Maxime en lui four-
nissant une piece de monnaie biaisée.
Celle-ci tombera sur face avec la proba-
bilité p et donc sur pile avec probabi-
lité 1- p, mais p ne vaut plus 1/2. La
situation est alors tres différente (voir ln
figure8). Si p<1/2, on verra surtout des
hexagones jaunes. Au contraire, lorsque
p>1/2, les bleus dominent. C’est tres
différent du cas p=1/2, ot les nombres
de cases jaunes et bleues sont équilibrés.

Un exemple
de systeme critique

Imaginons quel’on considere des hexago-
nes de plus en plus petits; ou, ce qui revient
auméme, que les hexagones soient de taille
fixée et que I'on considere une cuisine de
plus en plus grande. Une question natu-
relle est la suivante: quelle est la proba-
bilité que I'on puisse rallier le bord de la
piece en partant du centre et en ne mar-
chant que sur des hexagones bleus?

Lorsque p<1/2, nous sommes pres-
que stirement sur une petite ile et il nous
sera impossible de nous en échapper: la
probabilité de pouvoir rejoindre le bord
par un chemin bleu tend vers0 lorsque la
cuisine grandit. En revanche, lorsque

p>1/2, la probabilité de pouvoir nous
échapper restera supérieure a une certaine
valeur, et ce indépendamment de la taille
dela piece. En fait, sil'on prolonge la piece
a l'infini, un hexagone appartiendra a un
chemin infini d’hexagones bleus contigus
avec une probabilité positive. Ce phéno-
meéne constitue la transition de phase de
la percolation et a été prouvé en1982 par
Harry Kesten, de 1'Université Cornell.
Les physiciens disent qu'un systeme
est dans un état critique si toute varia-
tion infime des parameétres entraine un
bouleversement global du systéme. La
valeur p=1/2 est donc la valeur critique
du modele de la percolation. Sil'on dimi-
nue un tout petit peu p, on obtient un conti-
nent d’hexagones jaunes quis’étend d"un
bout a 'autre du réseau; si I’on aug-
mente un tout petit peu p, on obtient au
contraire une mer d’hexagones bleus.
L’étude d"une transition de phase
qui se produit pour une valeur critique
d’un parametre est au cceur de la physi-
que statistique d’aujourd’hui (voir I'enca-
dré page 51). Les modeles de percolation,
dontla formulation est simple, voire ludi-
que, rentrent dans ce cadre. Alinstar d’au-
tresmodeles de la physique statistique, ils
serévelentd'un grand intérét pour la phy-
sique, la biologie et d’autres sciences, et
offrent aux mathématiciens un terrain...
de jeu encore loin d’étre épuisé. u
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Biologie cellulaire

Le desordre Intrinseque

A. Keith Dunker et Richard Kriwacki

moine génétique humain codent des

millions de protéines. Onignore leur
nombre précis, mais on sait qu’elles sont
trés nombreuses étant donné le nombre
de fonctions qu’elles assurent dans 1'or-
ganisme. Ainsi, certaines protéines nom-
mées enzymes catalysent les réactions
biochimiques; des protéines soutiennent
les parois des cellules; des protéines sont
des moteurs ou des transporteurs intra-
cellulaires; des protéines agissent dans
la communication hormonale; les anti-
corps, des agents du systéme immunitaire,
sont aussi des protéines, etc.

Etant donné I'importance des protéi-
nes, on pourrait penser que les biologis-
tes n’en ignorent rien. Et pourtant, notre
connaissance de cette famille de molécu-
les organiques est incomplete. Les biolo-
gistes savaient depuis longtemps que les
protéines sont constituées d’acides ami-
nés liés entre eux comme des perles sur
un fil. Mais ls étaient convaincus que pour
qu’une protéine fonctionne correctement,
sa chaine d’acides aminés devait d"abord
se replier d"une facon précise et adopter

L es quelque 20000 genes du patri-
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une conformation rigide. Aujourd hui, il
est avéré qu'une multitude de protéines
effectuent leurs taches sansjamais se replier
complétement et que certaines se replient
uniquement quand cela est indispensable.
En fait, on estime qu'un tiers ou plus de
toutes les protéines humaines sont «intrin-
sequement désordonnées », c’est-a-dire
qu’elles contiennent au moins certaines
parties non repliées, ou désordonnées.
Historiquement, les biologistes ont
d’abord caractérisé la structure des enzy-
mes. Elles sont constituées de nombreuses
parties mobiles et pourvues de «charnie-
res» permettant aux différents segments de
pivoter les uns autour des autres. Ainsi,
ces protéines sont souvent décrites comme
des combinaisons de parties rigides, telles
les différentes parties d'une chaise pliante.
Quant aux protéines intrinsequement dés-
ordonnées, elles ressemblent a des spaghet-
tis en cours de cuisson, remuant sans cesse
dans une casserole d’eau bouillante.
Ilya15ans, cette conception de la struc-
ture des protéines aurait semblé totalement
insensée. Aujourd hui, les scientifiques ont
compris que cet aspect amorphe et cette

des proteines

flexibilité ont probablement contribué a
I'apparition de la vie sur Terre. La flexibi-
lité joue aussi un role crucial dans les cel-
lules, par exemple lors de I'activation des
genes ou de la division cellulaire. Et cette
nouvelle approche néclaire pas seulement
la biologie cellulaire fondamentale, elle
ouvre également de nouvelles pistes de
recherche pour mieux comprendre et, par
conséquent, mieux traiter certaines mala-
dies, tel le cancer.

Des complémentarités
parfaites

Lidée selon laquelle une structure tridimen-
sionnelle rigide déterminela fonction d"une
protéine est apparue en1894. Un chimiste
de I'Université de Berlin, Emil Fischer, a
émis]'hypothése que les enzymes interagis-
sent avec leurs substrats (les molécules
desréactions qu’elles catalysent) en se liant
spécifiquement a des formes complémen-
taires aleur surface. Les enzymes ne recon-
naitraient pas les molécules dont la
conformation serait différente, méme si la
différence est minime. En d’autres termes,
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