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różnego rodzaju metody statystyczne, takie 
jak np. MLE (ang. Maximum Likelihood Esti-
mation) lub AICc (ang. corrected Akaike’s In-
formation Criterion), oceniające jakość dopa-
sowania rozkładu teoretycznego do rozkładu 
obserwowanego oraz testujące propozycje al-
ternatywne. Wśród tych ostatnich wymienić 
można: uogólnione prawo potęgowe, prawo 
potęgowe z eksponencjalnym obcięciem, roz-
ciągnięty rozkład eksponencjalny lub rozkład 
geometryczny. Również i autor tego artykułu 
wraz z kolegami jest współtwórcą pracy po-
kazującej, iż rozkład częstości występowania 
węzłów danego stopnia w sieci oddziaływań 
białko–białko jest lepiej opisany przez super-
pozycję dwóch eksponentów, niż przez roz-
kład potęgowy (Pawlowski i współaut. 2008) 
— a więc podważającej w rezultacie ideę 
uniwersalnej bezskalowości. Każda ze wspo-
mnianych alternatyw preferuje określone me-
chanizmy ewolucyjne, zatem, roztrzygnięcie 
tu kwestii stricte matematyczno-statystycznej 
może mieć w konsekwencji doniosłe znacze-
nie dla nauki o ewolucji życia lub też, gene-
ralnie, o ewolucji systemów złożonych. 

Biologia jest tą dziedziną wiedzy, w której 
stopień uszczegółowienia znacznie przekra-
cza stopień uogólnień, dlatego też każda jed-

nolita idea obejmująca jak najszerszy obszar 
badawczy jest przyjmowana przez biologów 
z wielkim entuzjazmem. Jednak, choć bezska-
lową architekturę niektórych sieci już teraz 
łatwo dałoby się wytłumaczyć teoretycznie 
przy pomocy prostego, a zarazem atrakcyj-
nego, modelu ewolucyjnego, zakładającego 
duplikację, powstawanie nowych funkcji, 
lub utratę genów (aloy i Russell 2004) — na 
klarowne z punktu widzenia nauki rozstrzy-
gnięcie w tej kwestii musimy jeszcze trochę 
poczekać.

Pomijając kwestie praktyczne, jak np. 
możliwość ekstrapolacji własności sieci bez-
skalowej poza obszar poznany, wydaje się, że 
odpowiedź „tak” na pytanie, czy jesteśmy sca-
le-free, zbliżyłaby nas znacznie do osiągnięcia 
jednego z najważniejszych celów biologii, 
jakim jest odkrycie fundamentalnych reguł 
tworzenia się struktury i funkcjonowania 
wszystkich komórek — reguł być może będą-
cych przejawem uniwersalnych praw orga-
nizowania się materii w ogóle. Tym samym 
wielka unifikacja zapoczątkowana przez fizy-
ków mogłaby być niespodziewanie kończona 
przez... biologów. Czy tak będzie? — Zobaczy-
my. Przedstawiciele innych dyscyplin nauki 
nie zechcą przecież być gorsi. 

ARE WE sCALE-fREE?

summary

This article describes the scale-free property of 
biological networks. In practice, a scale-free network 
can be constructed by progressively adding nodes to 
an existing network by introducing new links to the 

existing nodes using preferential attachment mecha-
nism. Are biological networks scale free? Is it an im-
pact of universal mysterious power law on biologi-
cal networks architecture? 
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