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1. Introduction :

Depuis quelques années je peinais à trouver ma voie. L’informatique m’attirait mais j’avais tendance à vite me lasser de chacun des sujets que je traitais à cause du peu de portée « philosophique » qu’ils offraient.

Dans le domaine de la linguistique informatique qui, je le rappelle a de plus en plus d’applications dans le privé (moteur de recherche, traduction instantanée, correction automatique …), j’ai l’impression d’y trouver un sens supplémentaire. Le côté linguistique permet de comprendre beaucoup de choses sur l’espèce humaine.

De plus, la linguistique se trouve dans le cercle des sciences cognitives ce qui est l’une des voies de recherche les plus passionnantes : comprendre le cerveau humain et réussir à le reproduire sur une machine…

Dans la continuité de mon stage j’ai décidé de finaliser mon programme de plate-forme de programmation d’algorithmes génétiques dans le cadre d’une brique projet à l’Ecole Nationale Supérieure des Télécommunications. L’intérêt que je porte pour le sujet de ce programme et le sentiment de n’avoir pas fini mon programme, ont été les moteurs de ma décision.
2. Travail réalisé durant le projet :

2.1. Objectif

Créer une plate-forme d’édition d’algorithmes génétiques programmée en Matlab. Ce travail se décompose en plusieurs phases:

- Documentation sur les travaux fait sur ce domaine.

- Imprégnation des modélisations déjà existante.

- Développement d’un moteur simple d’algorithme génétique.
- Développement d’une interface pour l’utilisateur qui lui permette à la fois d’entrer son algorithme et d’accéder aux données et aux graphes qui peuvent l’intéresser.

- Rencontre avec chacun des chercheurs pour discuter de leur modélisation et pour éclaircir les points obscurs.
- Ecriture les algorithmes des chercheurs sur la plate-forme.
- Définition des différences entre les algorithmes.

2.2. Concept de la plate-forme

Rappel sur les algorithmes génétiques :
Les algorithmes génétiques sont des algorithmes inspirés des mécanismes de la sélection naturelle et de la génétique. Ils utilisent à la fois les principes de la survie des individus les mieux adaptés et ceux de la propagation du patrimoine génétique. 

De façon très intuitive, on identifie le problème à un environnement donné et les solutions à des individus évoluant dans cet environnement. A chaque génération, on ne retient que les individus les mieux adaptés à cet environnement. Au bout d'un certain nombre de générations, les individus restants sont particulièrement adaptés à l'environnement donné. On obtient donc des solutions très proches de la solution idéale du problème.

Les algorithmes génétiques sont développés dans deux buts principaux : 

1. Mettre en évidence et expliquer rigoureusement les processus d'adaptation des systèmes naturels. 

2. Concevoir des systèmes artificiels qui possèdent les propriétés des systèmes naturels. 

Ces algorithmes utilisent un mécanisme de sélection naturelle, imitant les systèmes naturels de l'évolution des espèces. Ainsi, les algorithmes génétiques ne se basent pas sur un individu, mais sur une population d'individus qui vont évoluer de génération en génération pour obtenir un résultat se rapprochant de la solution optimale. Les meilleurs individus d'une génération vont créer une nouvelle génération plus adaptée au problème. Bien qu'utilisant le hasard, les algorithmes génétiques ne sont pas purement aléatoires car on suit des lois probabilistes. Les individus seront appelés par la suite des agents.

Les agents ont des caractéristiques propres qui sont leurs « gènes » (par exemple la force, l’intelligence…). L’ensemble de ces gènes est appelé le « génotype ». Ces gènes peuvent où non s’exprimer c’est pourquoi on rajoute une seconde couche : les « phènes » (par exemple la capacité à se nourrir, la générosité). L’ensemble de ces phènes est appelé le « phénotype ». Toutes ces caractéristiques sont établies une fois pour toute à la naissance de l’agent. Une dernière couche modifiable vient s’ajouter : les « états » de l’individu (par exemple la satiété, la santé, le statut…). Ce sont les états qui sont modifiés tout au cours de la vie de l’agent. Enfin, j’ai rajouté une dernière caractéristique à mes agents : la « mémoire » : ils ont une mémoire pour chacun des autres agents. Leurs interactions ou leur reproduction peut-être conditionnée par cette dimension.
Structure de l’interface :

La plate-forme dispose d’une interface centrale et principale à partir de laquelle tout est censé se gérer sauf l’entrée des lignes de calcul qui elle est rendue possible par l’interface secondaire. En définitive, la population, toutes les constantes de l’algorithme et la visualisation des graphes sont disponibles dans l’interface principale. L’interface secondaire sert elle à écrire les lignes de calcul et le « style » de répartition des gènes (monochromatique, avec crossing-over). De l’interface principale seulement on peut lancer les simulations. On a alors deux choix :
· GO !!! : lance la simulation à partir d’une génération aléatoire d’agents ;
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+ : lance la simulation avec la génération déjà obtenue précédemment.
Structure du moteur : 

Nous appellerons « moteur », toute la partie du programme qui n’est pas visible par l’utilisateur, c'est-à-dire tout ce qui ne fait pas partie de l’interface. En gros c’est l’algorithme génétique lui-même. Pour chaque génération (ou chaque récurrence), le programme se décompose en plusieurs phases :
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· Action : les agents effectue une action individuelle, par exemple, ils cherchent à manger, ils soignent leurs blessures.

· Suppression : on élimine tous les agents qui sont morts.

· Interaction : les agents interagissent entre eux, deux par deux (c’est une des limites du programme). Ces interactions peuvent être de plusieurs natures : combat, conversation, don, groupe de chasse (coopération)…

· Suppression : on élimine tous les agents qui sont morts.

· Reproduction : les agents se reproduisent entre eux.

· Suppression : on élimine tous les agents qui sont morts.

· Recentrage : on recentre les états qui sont des états relatifs tels que le statut.
· Tri : on réarrange les agents dans un ordre déterminé.

· Suppression : on élimine tous les agents qui sont morts.
Remarquez bien que je laisse dans le flou toutes les étapes parce qu’elles sont entièrement définissables par le programmateur.

On peut remarquer également qu’il y a une phase de suppression entre chacune des autres phases. Ceci est dû au fait que chacune des phases influe sur les états des agents et que les agents meurent si et seulement si un de leurs états mortels (on peut définir si on veut que les états soient mortels) est réduit à zéro.

Lignes de calcul :

Les lignes de calcul forment le corps de programmation des algorithmes. Elles doivent être entièrement écrites par l’utilisateur. Par un souci d’exhaustivité, elles sont très nombreuses :

· Edition des phènes (« Phenedit ») : sert à écrire les phènes en fonctions des gènes, des constantes et du hasard.

· Mémoire initialement acquise quand les parents ne sont d’aucune utilité (« Initmemedit ») : sert à écrire la mémoire des agents initiaux et qui n’ont aucun parent ou la mémoire des agents envers les nouveaux-nés en fonctions de ses phènes, des constantes et du hasard.

· Influence des actions sur les états (« Nourredit ») : sert à décrire l’influence des actions sur les différents états en fonction de leurs états, leurs phènes, des constantes et du hasard.

· Probabilité du choix de l’interagissant (« Probchoixdueledit ») : sert à définir le pourcentage de chance que le premier interagissant puisse choisir le second en fonction de ses phènes, de ses états, de sa mémoire, des Paramètres et du hasard.

· Choix de l’interagissant (« Choixdueledit ») : sert à définir l’interagissant choisi par le premier en fonction de leurs phènes, de leurs états, de leurs mémoires, des Paramètres et du hasard. Le moteur choisira au hasard l’un des agents qui maximise cette ligne de calcul. (la plupart de temps de calcul réside à ce niveau du programme)

· Probabilité d’interaction (« Probdueledit ») : sert à définir le pourcentage de chance que le couple formé interagisse en fonction de leurs phènes respectifs, de leurs états respectifs, de leurs mémoires respectives, des Paramètres et du hasard.
· Probabilité de victoire du premier agent (« Resdueledit ») : sert à définir le pourcentage de chance que le premier agent « gagne » l’interaction en fonction de leurs phènes respectifs, de leurs états respectifs, de leurs mémoires respectives, des Paramètres et du hasard. A noter que les interagissants peuvent avoir une position polarisée ou non.
· Modification des états lors d’une victoire (« Vicdueledit ») : sert à décrire l’influence d’une victoire sur les états en fonctions des états préalables du victorieux et du vaincu, des phènes du victorieux et du vaincu, des mémoires du victorieux et du vaincu, des constantes et du hasard.

· Apprentissage du victorieux après l’interaction (« Memdueledit ») : sert à décrire l’influence d’une victoire sur la mémoire en fonctions des états préalables du victorieux et du vaincu, des phènes du victorieux et du vaincu, des mémoires du victorieux et du vaincu, des constantes et du hasard.

· Modification des états lors d’une défaite (« Defdueledit ») : sert à décrire l’influence d’une défaite sur les états en fonctions des états préalables du victorieux et du vaincu, des phènes du victorieux et du vaincu, des mémoires du victorieux et du vaincu, des constantes et du hasard. 
· Apprentissage du vaincu après l’interaction (« Memdefedit ») : sert à décrire l’influence d’une défaite sur la mémoire en fonctions des états préalables du victorieux et du vaincu, des phènes du victorieux et du vaincu, des mémoires du victorieux et du vaincu, des constantes et du hasard.
· Probabilité du choix du partenaire sexuel (« Probchoixsexedit ») : sert à définir le pourcentage de chance que l’agent puisse choisir son partenaire sexuel en fonction de ses phènes, de ses états, de sa mémoire, des Paramètres et du hasard.

· Choix du partenaire sexuel (« Choixsexedit ») : sert à définir le partenaire sexuel choisi par le premier en fonction de leurs phènes, de leurs états, de leurs mémoires, des Paramètres et du hasard. Le moteur choisira au hasard l’un des agents qui maximise cette ligne de calcul. (la majeure partie du temps de calcul réside à ce niveau du programme si l’on s’en sert)

· Probabilité de reproduction (« Probrepedit ») : sert à définir le pourcentage de chance que le couple formé se reproduise et donne naissance à un agent en fonction de leurs états respectifs, de leurs phènes, de leurs mémoires, des constantes et du hasard.
· Niveau des états à la naissance en fonction de ceux des géniteurs (« Etatsnaissedit ») : sert à définir les états du nouveau né en fonction des états de ses parents, des phènes de ses parents, des constantes et du hasard.

· Mémoire acquise par les enfants (« Memnaissedit ») : sert à définir la mémoire acquise par les enfants en fonction des mémoires des parents, des états des parents et de l’enfant, des phènes des parents et de l’enfant, des constantes et du hasard.

· Influence de la reproduction sur les états (« Etatsrepedit ») : sert à définir l’influence sur les états de la reproduction, en fonction de leurs états préalables, de leurs phènes, de leurs mémoires, des constantes et du hasard.

· Apprentissage après s’être reproduit (« Memsexedit ») : sert à définir l’influence sur la mémoire de la reproduction, en fonction de leurs états préalables, de leurs phènes, de leurs mémoires, des constantes et du hasard. 
· Recentrage des états (« Recentredit ») : sert à définir comment recentrer entre chaque cycle en fonction de leurs états, des états de tous les autres agents, des constantes et du hasard.

· Tri des agents (« Triedit ») : sert à définir comment trier les agents entre chaque cycle en fonction de leurs états, des états de tous les autres agents, des constantes et du hasard. Cette ligne de calcul n’est lue que dans le cas où l’on a activé le tri.
Précompilation et performance : 

L’un des principaux désavantages de cette plate-forme est qu’elle n’est a priori dédiée à aucun des algorithmes qu’elle peut faire tourner. Il en résulte que les performances devraient être bien moindre. D’autant plus que les lignes de calcul sont des strings et doivent être « parsées » à chaque appel. Pour résoudre ce problème, j’ai prévu la possibilité de précompiler le programme dans un fichier « .m ». Les performance deviennent alors tout à fait respectables.
Apparence de la plate-forme : 

Je l’ai créée au tout début et je n’y suis jamais revenu, considérant que c’était un point moins important que le reste. Le programme a subit de fortes modifications entre temps et il a notamment fallu rajouter des lignes de calcul. C’est pourquoi la fenêtre d’édition peut paraître « rafistolée ».
· Interface principale qui sert aussi d’interface de lancement des simulations :

C’est l’interface où on lance les simulations, où l’on peut les sauvegarder ou les ouvrir. Il y a moyen, également de gérer les paramètres : on peut faire varier leurs valeurs et ainsi faire des batteries de simulations. Certains paramètres existent dans tous les algorithmes génétiques (tels que taille initiale de population, taux de mutation ou durée de la simulation…) et ils ont un emplacement réservé. Pour faire des séries de simulations. Il suffit de définir pour chacune des variables un minimum et un maximum ainsi qu’un taux d’incrémentation. Le programme s’appliquera alors à lancer des simulations qui prennent en compte tous les cas possibles. 
Exemple :
Var1 prend des valeurs entre 1 et 2 avec 0.5 d’incrément. Var2 prend des valeurs entre 0.5 et 0.5 avec 1 d’incrément. Var3 prend des valeurs entre 0 et 0.25 avec 0.25 d’incrément.

Il y aura alors 6 simulation dont les triplets de paramètres (Var1, Var2, Var3) seront : (1, 0.5, 0), (1, 0.5, 0.25), (1.5, 0.5, 0), (1.5, 0.5, 0.25), (2, 0.5, 0), (2, 0.5, 0.25). Les simulations seront effectuées dans cet ordre exactement. Et si jamais l’on veut interrompre la batterie de simulations pendant la troisième simulation, les deux premières auront été sauvegardées automatiquement et il suffira de reprendre à la troisième en faisant : 
Var1 prend des valeurs entre 1.5 et 2 avec 0.5 d’incrément. Var2 prend des valeurs entre 0.5 et 0.5 avec 1 d’incrément. Var3 prend des valeurs entre 0 et 0.25 avec 0.25 d’incrément.
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· Interface de visualisation des graphes :

Cette interface sert à générer la plupart des courbes intéressantes pour comprendre les phénomènes que l’on peut rencontrer lors d’une ou lors de plusieurs simulation(s). Elle offre la possibilité d’afficher autant de courbes que l’on souhaite sur le même graphe, de personnaliser l’affichage des courbes, de faire un affichage en 2D ou en 3D, de visualiser le génotype de la population, d’afficher des surfaces aussi bien que des courbes où des nuages de points…
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· Interface d’édition des modélisations :

C’est l’interface de programmation proprement dite au sein de laquelle seront inscrits les noms des différents gènes, phènes et états, et on seront implémentées les lignes de calcul de l’évolution des agents. Les termes de reconnaissance en matlab des différentes variables peuvent être peu instinctifs. Aussi des boutons et des menus défilant sont proposés à l’utilisateur pour l’aider.
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Les lignes de calcul ne sont pas définies directement dans cette interface mais dans les interfaces secondaires et appropriées d’édition telle que l’interface de définition des lois entre phènes et gènes :
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2.3. Batterie de tests
Pour valider la plate-forme, il m’a fallu la soumettre à certains tests :
Sélection Darwinienne : 

Le principe est simple : le plus fort survit. Les agents ont un gène : la force, un phène qui est la retranscription du gène et un état : la satiété. Cet état est mortel. Les agents sont nourris proportionnellement à leur force. Ceux qui vont mourir sont alors les plus faibles. 
La limitation de population se calque sur la quantité de nourriture sur le territoire. Chacun en prend (mis à part le bruit) une part proportionnelle à sa force et inversement proportionnelle à la population. Ce qui fait qu’à partir d’une certaine population même les plus performants ne peuvent se nourrir. Ce système explique la « cuvette » obtenue sur la figure 1 avant le centième cycle. En effet, quand la population n’est pas encore sélectionnée, ils ne savent pas exploiter entièrement leur environnement et en conséquence ils ne peuvent pas vivre à autant que lorsque le gène est sélectionné.
- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Force

Phene1 = Force

Etat1 = Vie (sélection)
Etat2 = Satiété (limitation de population) 
- Paramètres : 
Var1 = Quantité de nourriture sur le territoire
Var2 = Perte de nourriture
Var3 = Taux de reproduction

Var4 = Vitesse de sélection
Lignes de calcul :

- Initialisations :

Phenedit = Genes(:,1)
Etatsnaissedit = [0.5,0.5]

Memnaissedit = 0

Meminitedit = 0

- Recentrages, actions, tri et suppressions :

Recentredit = [-1,-1]

Nourredit(Vie) = (Phenes(:,1) - sum(Phenes(:,1))/(size(Phenes,1)))*Vars(4)

Nourredit(Satiété) = 2*r(:,1)*Vars(1)/size(Phenes,1)-Vars(2) 
Tri = pas de tri
Mort = [1,1]
- Interactions : 

Probchoixdueledit = 0

Choixdueledit = 1

Probdueledit = 0

Resdueledit = 1

Vicdueledit = [0,0]

Defdueledit = [0,0]

Memdueledit = 0

Memdefedit = 0
- Reproductions :

Probchoixsexedit = 0

Choixsexedit = 1

Probrepedit = Vars(3)

Etatsrepedit = [0,0]

Memsexedit = 0

Echange : 

Le principe est déjà un peu plus compliqué. Les agents interagissent entre eux. Lors de chaque interaction, le vis-à-vis n’est pas choisi. Il n’y a qu’un gène - la générosité, qu’un phène - copie du gène et qu’un état - la satiété. Voilà comment se déroule l’interaction :

· A donne à B : G*Phenes(1)

· Ce don coûte G*Phenes(1)*C1 à A

· B en réponse donne à 1 : G*Phenes(1)*R*Phenes(2)

· Ce don coûte G*Phenes(1)*R*Phenes(2)*C2 à B

où G est le don maximal que peut faire un agent pour l’autre,

et R est le coefficient de réponse.

La théorie prévoit que le gène de générosité est sélectionné si et seulement si la moyenne de la population du gène de générosité est supérieure à C1/(R*(1-C2)).

La pratique obéit au doigt et  à l’œil à cette théorie. Voir les figures 2,3 et 4. Pour les figures 2 et 3, on a l’égalité et pour la figure 4 on a un déséquilibre.

- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Altruisme
Phene1 = Altruisme
Etat1 = Satiété (sélection et limitation de population)

- Paramètres : 
Var1 = Quantité de nourriture sur le territoire
Var2 = Perte de nourriture
Var3 = Don maximal initial : G
Var4 = Coefficient de reciprocation : R
Var5 = Coefficient de coût du dont en initiateur : C1
Var6 = Coefficient de coût du dont en retour : C2
Var7 = Taux de reproduction
Lignes de calcul :

- Initialisations :

Phenedit = Genes(:,1)

Etatsnaissedit = 0.5
Memnaissedit = 0

Meminitedit = 0

- Recentrages, actions, tri et suppressions :

Recentredit = -1
Nourredit(Satiété) = 2*r(:,1)*Vars(1)/size(Phenes,1)-Vars(2) 
Tri = pas de tri
Mort = 1

- Interactions :

Probchoixdueledit = 0

Choixdueledit = 1

Probdueledit = 1

Resdueledit = 1

Vicdueledit = Vars(4)*Vars(3)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1).*Phenes(J(i, 1 + Jg(i)),1)-Vars(3)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1)*Vars(5)

Defdueledit = Vars(3)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1)-Vars(3)*Vars(4)*Vars(6)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1).*Phenes(J(i, 1 + Jg(i)),1)

Memdueledit = 0

Memdefedit = 0

- Reproductions :

Probchoixsexedit = 0

Choixsexedit = 1

Probrepedit = Vars(7)

Etatsrepedit = 0
Memsexedit = 0

Coopération : 

Le principe est exactement le même que pour l’échange excepté le fait que le gène du don initial et en réponse est séparé en deux gènes. Evidemment, ce ne serait pas émergent si les agents n’avaient pas de mémoire : ils se souviennent de celui qui leur a donné en réponse le plus gros cadeau. Ils auront alors tendance à choisir pour les interactions celui qui est le plus généreux. Les relations sont les mêmes. Le calcul du point où on entre dans la coopération est plus compliqué. J’ai trouvé que quand les coûts s’approchaient de 0.7, avec R = 1.5, les agents commençaient (ou s’arrêtaient, tout dépends du sens dans lequel on fait varier les paramètres) à coopérer.

- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Altruisme en tant qu’initiateur
Gene2 = Altruisme en réponse 
Phene1 = Altruisme en tant qu’initiateur
Phene2 = Altruisme en réponse
Etat1 = Satiété (sélection et limitation de population)

- Paramètres : 
Var1 = Quantité de nourriture sur le territoire
Var2 = Perte de nourriture
Var3 = Don maximal initial : G
Var4 = Coefficient de reciprocation : R
Var5 = Coefficient de coût du dont en initiateur : C1
Var6 = Coefficient de coût du dont en retour : C2 
Var7 = Taux de reproduction
Var8 = Probabilité de pouvoir choisir son interagissant
Lignes de calcul :

- Initialisations :

Phenedit = Genes(:,1)

Phenedit = Genes(:,2)

Etatsnaissedit = 0.5
Memnaissedit = 0

Meminitedit = 0

- Recentrages, actions, tri et suppressions :

Recentredit = -1
Nourredit(Satiété) = 2*r(:,1)*Vars(1)/size(Phenes,1)-Vars(2)
Tri = pas de tri
Mort = 1

- Interactions :

Probchoixdueledit = Vars(8)
Choixdueledit = (Memoires(i, :) == max(Memoires(i, :)))
Probdueledit = 1

Resdueledit = 1

Vicdueledit = Vars(4)*Vars(3)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1).*Phenes(J(i, 1 + Jg(i)),1)-Vars(3)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1)*Vars(5)

Defdueledit = Vars(3)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1)-Vars(3)*Vars(4)*Vars(6)*Phenes(J(i, 2 - Jg(i)),1).*Phenes(J(i, 1 + Jg(i)),1)

Memdueledit = 0

Memdefedit = 0

- Reproductions :

Probchoixsexedit = 0

Choixsexedit = 1

Probrepedit = Vars(7)

Etatsrepedit = 0
Memsexedit = 0

Sexe biaisé : 

Chaque agent possède un phène qui a cette propriété : si l’agent et un mâle, il a une probabilité de la valeur de son phène que son descendant soit un mâle. Ce phène n’a aucun effet sur les femelles. Bien que le sexe d’un agent soit une propriété génétique, j’ai choisi de coder celui-ci avec les états pour la raison suivante : il n’est pas défini selon les lois habituelles de la génétique (et d’ailleurs, mon éditeur ne permettait pas de choisir préférentiellement un gène à un autre lors du calcul de la descendance). Le résultat attendu est un équilibre du gène à sa valeur moyenne (c'est-à-dire une probabilité de 50% pour chacun des sexes). De manière à mieux tester mon implémentation, j’ai ajouté un « biais » ; qui avait pour effet de décaler la valeur des phènes de toute la population. C’est ce que l’on peut observer sur la figure 5.

- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Influence
Phene1 = Influence
Etat1 = Satiété (sélection et limitation de population) 
Etat2 = Sexe

- Paramètres : 
Var1 = Quantité de nourriture sur le territoire
Var2 = Perte de nourriture
Var3 = Taux de natalité

Var4 = Artefact de décalage
Lignes de calcul :

- Initialisations :

Phenedit = Genes(:,1)

Etatsnaissedit(Satiété) = 0.5

Etatsnaissedit(Sexe) = (Etats(nm,2) == 1).*(r(:,11) < Vars(4)+Phenes(nm,1))+(Etats(np,2) == 1).*(r(:,11) < Vars(4) + Phenes(np,1)) + (Etats(np,2) + Etats(nm,2) ~= 1).*(r(:,11) < 0.5)

Memnaissedit = 0

Meminitedit = 0

- Recentrages, actions, tri et suppressions :

Recentredit = [-1,-1]
Nourredit(Satiété) = 2*r(:,1)*Vars(1)/size(Phenes,1)-Vars(2)
Nourredit(Sexe) = 0 
Tri = pas de tri
Mort = [1,0]
- Interactions :

Probchoixdueledit = 0

Choixdueledit = 1

Probdueledit = 0

Resdueledit = 1

Vicdueledit = [0,0]

Defdueledit = [0,0]

Memdueledit = 0

Memdefedit = 0

- Reproductions :

Probchoixsexedit = 0

Choixsexedit = 1

Probrepedit = Vars(3)*(Etats(J(:,1),2)+Etats(J(:,2),2)==1)

Etatsrepedit = [0,0]
Memsexedit = 0

Runaway selection : 

Les agents ont un sexe et suivant s’ils sont mâles ou femelles, ils vont se comporter différemment. Les mâles ont un gène de beauté (qui ne s’exprime pas chez les femelles). Les femelles ont un gène de préférence (qui ne s’exprime pas chez les mâles) à cette beauté. Ce gène s’exprime lors de la reproduction : une femelle refusera un mâle si sa beauté n’est pas supérieure à sa préférence. Les femelles ont le droit d’avoir un nombre limite d’enfants, ce qui fait que les femelles les moins difficiles ne seront pas les mieux reproduites. Le gène de beauté coûte pourtant mais sous certaines conditions nous verront le gène de beauté émerger (voir figure 6).
- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Beauté
Gene2 = Préférence

Gene3 = Sexe

Phene1 = Beauté
Phene2 = Préférence

Phene3 = Sexe

Etat1 = Satiété (sélection et limitation de population) 
Etat2 = Enfants
- Paramètres : 
Var1 = Quantité de nourriture sur le territoire
Var2 = Perte de nourriture
Var3 = Coût de la beauté

Var4 = Nombre d’enfant maximal pour les femelles
Var7 = Taux de reproduction
Lignes de calcul :

- Initialisations :

Phenedit(Beauté) = Genes(:,1) 

Phenedit(Préference) = Genes(:,2)

Phenedit(Sexe) = Genes(:,3)

Etatsnaissedit(Satiété) = 0.05

Etatsnaissedit(Enfants) = 0
Memnaissedit = 0

Meminitedit = 0

- Recentrages, actions, tri et suppressions :

Recentredit = [-1,-1]
Nourredit(Satiété) = 2*(r(:,1) - r(:,2)*Vars(3).*Phenes(:,1))*Vars(1)/size(Phenes,1)-Vars(2)
Nourredit(Enfants) = 0.001*Vars(4) 
Tri = pas de tri
Mort = [1,0]
- Interactions :

Probchoixdueledit = 0

Choixdueledit = 1

Probdueledit = 0

Resdueledit = 1

Vicdueledit = [0,0]

Defdueledit = [0,0]

Memdueledit = 0

Memdefedit = 0

- Reproductions :

Probchoixsexedit = 0

Choixsexedit = 1

Probrepedit = Vars(7) * (Phenes(J(:,1),3)+Phenes(J(:,2),3)==1) .* (Phenes(J(:,1),3) .* (sign(Phenes(J(:,1),1) -Phenes(J(:,2),2)) == 1) .* (1 - (Etats(J(:,2),2) == 0)) + Phenes(J(:,2),3) .* (sign(Phenes(J(:,2),1) - Phenes(J(:,1),2)) == 1) .* (1 - (Etats(J(:,1),2) == 0)))
Etatsrepedit = [0, -0.001]
Memsexedit = 0

2.4. Emergence de la coopération et sélection des interactions

Introduction : 

Ce modèle est proposé par David Chavalarias pour comprendre comment la coopération a pu émerger et se stabiliser dans un concept d’évolution alors que tout tend à penser que la coopération est une stratégie sans avenir dans un jeu individuel s’apparentant au dilemme du prisonnier. La particularité du modèle est qu’il ne suppose par de prestige au sein de la société. D’ailleurs, il ne présuppose aucune structure sociale.

Principe : 

A chacun des cycles de sa vie, chaque agent va interagir avec un autre agent qu’il aura choisi avec une probabilité (1-e) ou un agent choisi au hasard avec une probabilité e. Chaque agent risque donc en plus de l’interaction dont il est l’initiateur de devoir interagir avec un ou plusieurs agents qui l’auraient choisi volontairement ou par hasard. Voici le principe du jeu auquel chacun des acteurs se livre : le premier acteur choisit de coopérer C avec le second acteur ou refuse D de coopérer ; il en est de même pour le second excepté le fait qu’il connaisse l’action du premier joueur. Il en résulte que les rôles des deux acteurs ne sont pas symétriques. L’enjeu de cette pratique est de gagner une ressource vitale dont voici les gains :

	1\2
	C
	D

	C
	r/r
	0/1

	D
	1/0
	p/p


Avec 1 ≥ r ≥ 0.5 ≥ p ≥ 0
On pourrait croire de prime abord que chaque acteur a tout intérêt à refuser la coopération, et qu’il y gagnerait à tous les coups. En fait, ce serait erroné que de penser ainsi. En effet, les agents se souviennent des précédentes actions des agents (ou tout du moins ce qu’ils ont pu en déduire) et lorsqu’ils auront la capacité de choisir leur partenaire ils refuseront les égoïstes. 

Chaque agent a inscrit dans ses gènes un type de comportement lors du jeu. Il existe trois stratégies possibles :

· Altruiste : il coopère toujours quelle que soit la configuration.

· Réciprocateur : quand il est le deuxième à jouer il répète ce qu’a fait le premier. Quand il est le premier en revanche, il calculera son espérance de gain pour chaque stratégie possible et il choisira la meilleure. Pour cela on considère qu’il connaît les proportions de chacune des stratégies dans la population.

· Egoïste : il adopte la même tactique que le réciprocateur quand il est le premier à jouer ; et refuse toujours la coopération quand il est second. En fait, il joue au meilleur de son intérêt immédiat qu’il soit premier ou second acteur.

Chaque agent est capable de se souvenir de la stratégie des autres agents ayant déjà interagi avec lui. Il peut aussi quand il subsiste une indétermination entre deux stratégies, se souvenir de la tactique qu’il avait écartée pour l’agent concerné.

Ce modèle est très intéressant dans la mesure où il propose des lois viables pour la coopération et le refus de la coopération. On obtient sous certaines conditions un équilibre entre les trois stratégies.

Naissances et décès : 

Le modèle de David Chavalarias ne m’apparaît pas s’être vraiment penché sur des conditions réalistes dans ce domaine, ce constat est notamment dû au fait qu’il a gardé sa population à nombre constant. A chaque cycle, chaque agent a une chance Ω de survivre, s’il ne survit pas il est remplacé par un autre agent dont la stratégie a une chance proportionnelle à la somme des gains des agents de cette stratégie.

C’est là que mon adaptation de son modèle se démarque principalement. La population n’est pas constante et la descendance ne se fait pas par rapport à toute la population. La descendance dans mon modèle s’opère de manière classique. Pour le décès ; j’ai essayé plusieurs techniques :

· la connaissance mortelle : à leur naissance les agents disposent d’une certaine connaissance mais quand leur connaissance atteint 0 ; ils meurent. Ils perdent à chaque cycle inéluctablement une certaine quantité de connaissance mais ils en gagnent pendant les interactions. La population est régulée d’une manière assez classique : il y a une certaine quantité de nourriture sur le territoire et les agents se la partagent plus ou moins équitablement selon une loi de hasard. Cette méthode ne permet pas de voir émerger des coopérateurs pour la simple et bonne raison que les agents meurent trop souvent de nourriture et non de connaissance. La sélection de connaissance est trop faible.

· la connaissance non mortelle et non réinitialisée : la connaissance est modifiée de la même manière que précédemment les agents se nourrissent proportionnellement à la somme de leur connaissance S et d’un terme de hasard H multiplié par un paramètre α : (S + H*α). La surpopulation continue à être une cause de mort notamment chez ceux qui ont le moins de connaissance. La connaissance n’est pas réinitialisée à chaque tour. Les résultats sont stables et logiques. Les résultats sont même si stables qu’il est impossible de voir l’émergence des coopérateurs à partir d’une population d’égoïstes.

· La connaissance non mortelle et réinitialisée : le même principe que le précédent mais on ne considère plus les connaissances apprises depuis longtemps ; on ne considère que les gains du dernier tour. Il n’y a alors plus aucune mémoire des précédents évènements. C’est le modèle le plus proche de celui de David Chavalarias.

Cependant aucun de ces modèles ne permet d’obtenir les résultats de David exactement. En effet, il dit trouver un équilibre entre les trois populations, ce qui constitue l’un des points les plus intéressants de son modèle. Selon les paramètres, la population va tendre vers un équilibre altruistes/réciprocateurs ou un équilibre réciprocateur/égoïstes.

Mémoire : 

La mémoire doit être écrite avec une énorme précaution. Suivant le cas, l’agent peut faire certaines déductions mais il ne peut pas deviner directement la stratégie de son collègue. On ne peut deviner quoi que ce soit quand on est le second à interagir parce qu’on peut imaginer bien plus de stratégies et il n’y a, a priori, aucun rapport entre la stratégie de premier interagissant et celle de second interagissant. Il n’est donc pas possible de faire de déduction. Lors de mes tests je n’avais pas pris conscience de ce choix de programmation. C’est très certainement le point qui fait diverger nos résultats.

Figures (voir annexes) :
Les figures 6 et 7 représentent les dynamiques des modèles avec la connaissance non vitale qui sont en fait approximativement les mêmes.

Je suis parti de d’un environnement favorable à l’émergence de la coopération (r=0.8, p=0.2 et e=0.2). On arrive à un équilibre altruistes/réciprocateurs à 0.75 (c’est normal puisque l’altruiste et le réciprocateur ont le même comportement lorsqu’ils sont ensembles).  Ensuite j’ai inversé l’environnement  pour le rendre favorable aux égoïstes (r=0.6, p=0.3 et e=0.5). Les réciprocateurs vont disparaître en premier parce que le changement d’environnement va changer leur comportement quand ils seront premiers à jouer. Les altruistes vont alors repérer les réciprocateurs et vont préférer jouer avec des altruistes. Les réciprocateurs ne seront donc plus jamais choisis lors des interactions et ils vont mourir. Ensuite du fait de la mauvaise conjoncture pour eux, les altruistes vont se faire éliminer par les égoïstes dès qu’il y aura eu une mutation pour créer un égoïste. On obtient ainsi une population composée presque exclusivement d’égoïstes. En réinversant l’environnement on voit émerger les altruistes qui éliminent les égoïstes. On peut remarquer également l’influence de la stratégie dominante dans la population sur la taille de population.

Paramètres :
- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Altruiste
Gene2 = Réciprocateur

Gene3 = Egoïste

Phene1 = Stratégie (0 = égoïste, 0.5 = réciprocateur, 1 = altruiste)
Etat1 = Satiété (sélection et limitation de population) 
Etat2 = Connaissance

- Paramètres : 
Var1 = r : gain lors de double coopération

Var2 = 0

Var3 = e : probabilité de hasard dans le choix de l'interagissant

Var4 = p : gain lors de double défection
Var5 = Nourriture à la naissance
Var6 = Coef : gain maximal de statut par duel
Var7 = T : Taux de natalité

Var8 = Perte de nourriture
Var9 = Quantité de nourriture sur le territoire
Var10 = Pourcentage de bruit dans la sélection

2.5. Evolution de la communication

Introduction : 

Ce modèle est proposé par Jean-Louis Dessalles pour comprendre comment la communication a pu émerger et surtout dans quelles conditions. La particularité du modèle est qu’il propose que la communication a émergée pour tisser des relations sociales de dominance.

Principe : 

A chacun des cycles de sa vie, chaque agent va interagir avec un autre agent. Chaque interaction est une tentative de subordination d’un agent à un autre. Chaque agent est le disciple d’un autre a priori mais chacun peut avoir autant de disciple qu’il le souhaite jusqu’à une limite fixé par un paramètre. Les agents décident ou non de s’allier avec quelqu’un par rapport à son chant (codé par un gène). Mais le vrai intérêt d’une alliance est en fait la force (codé par un second gène) de celui avec qui on s’allie. Maintenant voyons exactement le processus d’alliance :
Agent1 cherche un disciple : il chante pour agent2 tiré au hasard parmi la population. Ce chant a un coût et une efficacité proportionnels au gène de chant de l’agent1. Si le chant de l’agent1 est meilleur que celui du maître de l’agent2, l’agent2 décidera de se soumettre à l’agent1, ceci lui coûtera également. Ensuite l’agent1 décidera ou refusera de s’allier avec l’agent2 en fonction de son chant et s’il est meilleur que le plus mauvais de ses disciples ou il décidera de l’accepter comme disciple s’il n’a pas encore atteint sa limite de disciples. Cette seconde acceptation a également un coût. Enfin, pour finir, l’agent2 amène une contribution, c'est-à-dire qu’il donne une certaine quantité de nourriture (et qui lui coûte) à l’agent1.

Après cette méthode de coalition, il vient le moment de tester les coalitions. Les coalitions sont testées périodiquement et la fréquence est un des paramètres. Chaque agent est en fait le chef d’une coalition. Cette coalition peut se réduire simplement au chef (c’est d’ailleurs souvent le cas). On classe donc ensuite les agents dans l’ordre de la performance de leurs coalitions suivant la formule suivante : k*force(perso) + sum(force(disciples)). Le bénéfice de chaque coalition se calcule ensuite par rapport à un tableau « butin » qui est en fait une variable du modèle. Chaque coalition se partage ensuite les butins de cette manière : k’/(k’+n) pour le meneur (n est le nombre de disciples dans la coalition et k’ un paramètre) et 1/(k’+n) pour chacun des disciples.
On traduit ces gains en points de vie (ou en quantité de nourriture), et ceux qui vont survivre seront ceux qui auront fait partie des meilleures coalitions pour un coût minimal.

Paramètres :
- Caractéristiques des agents :

Gene1 = Chant
Gene2 = Force
Phene1 = Chant
Phene2 = Force
Etat1 = Vie 
- Paramètres : 
Var1 = Coût du chant
Var2 = Coût de l'alliance
Var3 = Coût de l'amitié
Var4 = Coût du cadeau du disciple
Var5 = Nombre maximal de disciples
Var6 = Part du butin pour le meneur
Var7 = Importance de la force du meneur dans la force inclusive
Var8 = Taux de reproduction
Var9 = Période des conflits
Var10 = Perte de vie à chaque cycle
2.6. Améliorations réalisés :

Ergonomie :
· Aide contextuelle : sur chacune des fenêtre et à chaque endroit délicat, une aide à la programmation avec un texte expliquant de façon détaillée l’écriture des lignes de calcul est proposée. En plus de l’aide, certains popups d’erreur où  de confirmation ont été ajoutés.
· Affichage en temps réel des courbes : une alternative aux calculs en fond de tâche est mise en place où l’on peut voir point par point se dessiner la courbe. Il ne s’agit pas de supprimer l’option précédente parce qu’elle demande moins de ressource et permet ainsi de faire les calculs plus vite.

· Comportements par défaut : dans l’interface, a priori, tout doit être écrit manuellement. Pour éviter de réécrire à chaque modèle la même chose alors que l’on ne fait qu’écrire des modèles classique (par exemple pour réguler la population), il faut pouvoir conserver dans une base des comportements par défaut que le programmateur pourrait utiliser tels quels ou dont il s’inspirerait tout simplement. Ceci est implémenté. Les lignes ne sont pour l’instant pas prédéfinies, ne sachant pas exactement ce qui intéressera plus particulièrement les chercheurs. Mais il leur est donné la possibilité de sauvegarder leurs modèles morceaux par morceaux.
· Bouton « pause » : un inconvénient de l’ancienne version est qu’une fois une simulation lancée, on n’a pas d’autre alternative que de fermer matlab pour arrêter une simulation. C’est pourquoi, j’ai ajouté un « toggle button » pause. Il est alors possible d’abandonner la simulation par la suite.
· Toutes les interfaces ont été refaites de manière à ce que l’utilisateur s’y retrouve mieux.

Visualisation :
· Génome : il est parfois très intéressant de visualiser le génome de toute la population de manière à voir les corrélations entre les agents. C’est maintenant possible.
· Meilleur individu : pour l’instant, seule l’évolution des moyennes des états, gènes ou phènes est visualisable. Il sera très intéressant de voir aussi le meilleur et le moins bon, l’écart type… Tout cela est pris en compte dans cette version.
· Visualisation 3D a été implémentée avec notamment la possibilité de faire des surfaces.
· Possibilité d’afficher autant de courbes que l’on souhaite dans le même graphe et possibilité de visualiser autant de graphes  simultanément que l’on souhaite.

· Séries automatiques d’expériences : il est nécessaire de pouvoir lancer autant de simulations que l’on souhaite pour perdre moins de temps. Ainsi, il serait possible de laisser certaines machines tourner pendant la nuit ou les vacances et lui demander de faire exactement ce que l’on veut. Le but est toujours de pouvoir faire des graphes à partir de ces expériences, voire même de faire des films. Cette fonctionnalité indispensable a bien sûr été implémentée.
Codage des gènes :
· Il est nécessaire dès le départ de pouvoir créer la population de gènes que l’on souhaite centrée sur une valeur souhaitée avec une loi aléatoire choisie. Il a donc fallu prévoir des « lois de base » prêtes à l’emploi, ou une ligne de calcul dans laquelle on peut mettre exactement ce que l’on veut. L’inconvénient de cette technique est que si les gènes sont codés sur énormément de bits (plus que 20) alors l’algorithme de génération devient long. Ce problème est insoluble puisque s’il on veut une gaussienne, on est obligé de travailler aléatoirement sur des entiers (et non sur des bits). Or si les entiers sont énormes, on a du mal à les récupérer. A l’avenir il faudra prévoir une possibilité de ne pas utiliser de loi « entière » et de reprendre une loi sur les bits (en général la loi normale).
· Dans l’ancienne version, les gènes sont codés en binaire, ce qui signifie qu’il y a un bit de poids fort, un bit de poids un peu moins fort etc… de sorte à ce que g = bn.2n + bn-1.2n-1 + … + b1.21 + b0.20. Il faut préparer un autre type de codage de type somme des bits où g = bn + bn-1 + … + b1 + b0.
2.7. Limites de la plate-forme

Population constante :

On ne peut travailler à population absolument constante mais il est possible de faire interférer la taille de la population dans les évènements. Ce qui signifie qu’il y a un moyen de réguler cette population : notamment grâce à des contraintes écologiques. De plus, il a été démontré que les comportements à population constante stricto sensu se retrouvent dans les populations à populations non constante. Comme, ce cas n’est pas indispensable (et est par essence moins puissant que le cas à population constante), l’implémentation n’a pas été faite.
Limitation de nombre :

Les nombres de gènes, de phènes, d’états et de paramètres sont limités à dix. Ce sont des limitations que j’ai fixées pour ne pas trop surcharger l’interface. Dans la plupart des cas elles ne sont pas contraignantes mais il peut arriver qu’elles le soient. Le moteur central fonctionne sans limitation (ou presque). Il revient juste à adapter l’interface pour résoudre ce problème. Pour ma part, je considère que 10 gènes, phènes et états sont amplement suffisants dans la mesure où  je n’ai pour l’instant traité d’aucun modèle où l’un des trois dépassait 3. D’autre part le nombre de paramètres est souvent élevé mais si on réfléchit exactement l’intérêt entre avoir un paramètre écrit en dur dans le programme et avoir un paramètre changeable dans l’interface, on se rend compte que c’est pour pouvoir modifier ces paramètres comme bon nous semble notamment lors de batteries de simulations. Or on utilise déjà tous paramètres possibles alors c’est qu’on fait varier chacun des 10 paramètres donc que l’on va lancer au minimum 2^10 = 1024 simulations ce qui est énorme (et en général quand on fait varier un paramètre on utilise plus de 2 valeurs).
Nombre d’agents interagissant limité à deux :

C’est un problème qui existe plus profondément dans le programme parce qu’il faut convenir d’avance du nombre de personnes qui risquent d’avoir leur mémoire et leurs états modifiés. Ne serait-ce que pour passer à trois, il faut trois champs pour les lignes de calcul des états (donc un en plus) et six champs pour les lignes de calcul des mémoires (donc quatre en plus). 

Performances :
D’un point de vue performance, le programme n’est pas dédié à l’algorithme qu’il fait tourner. On peut tout de suite penser à plusieurs cas problématiques :

· Spatialité : si l’agent interagit préférentiellement avec l’agent le plus proche de lui, le programme sera obligé de calculer les distances entre tous les agents au moment de choisir l’agent le plus proche de chacun. Les temps de calcul seraient alors colossaux (multipliés par la taille moyenne de la population).
· Groupes ethniques : si les lois sont différentes selon les groupes, on est obligé d’énumérer chaque cas. Ce n’est pas un problème de temps de calcul mais un gros problème de clarté de l’algorithme.

Visualisation :
On ne peut visualiser exactement ce qui nous intéresse. Quelques courbes sont proposées mais en général, on attend pour un problème donné des graphes précis. Par exemple pour le problème du voyageur de commerce on apprécie de pouvoir visualiser le parcours du voyageur. Pour la résolution d’un labyrinthe, ce qui nous intéresse c’est le parcours trouvé…
3. Conclusion

Les buts ont été, me semble-t-il, tous atteints. Dans l’avenir de mon programme, je vois plusieurs étapes cependant : 

· Tester le produit : on reste encore au niveau où à chaque utilisation je tombe sur un petit bug bénin. Il faudrait pouvoir s’en débarrasser définitivement.
· Je commence à considérer que la plate-forme devient un réel petit logiciel, qui mériterait encore d’une meilleure aide si l’on veut qu’il se répande.

· Utiliser le produit : ou plutôt le faire connaître mais il est bien connu que pour faire connaître un produit il faut d’abord en faire des démonstrations, et si possible impressionner les chercheurs…

· Ouvrir le produit à une utilisation plus large (ce qui ne serait pas si difficile) notamment en proposant encore plus de possibilités à l’utilisateur, par exemple en débridant les méthodes de croisements et mutation qui sont encore exclusivement « naturelles ».

· Commercialiser le produit ;-)

4. Liste des variables globales :

	Nom de la variable
	Rôle de la variable
	Type
	Sauvegarde

	Basalea
	Etat de la base aléatoire au début de la simulation
	int
	Non

	Choixdueledit
	Ligne de calcul du choix (qui peut être une liste) de partenaire d’interaction
	string
	Oui

	Choixsexedit
	Ligne de calcul du choix (qui peut être une liste) de partenaire de reproduction
	string
	Oui

	Crossing
	Présence de crossing-over
	booléen
	Oui

	Defdueledit
	Ligne de calcul des modifications d’états résultant d’une défaite lors d’une interaction
	string vector
	Oui

	Dureesimul
	Nombre de cycles à faire
	int
	Oui

	Etat
	Liste des noms attribués à chaque état
	string vector
	Oui

	Etats
	Les états de chacun des agents
	float matrix
	Non

	Etatsnaissedit
	Ligne de calcul pour obtenir la valeur des états de chaque agent à leur naissance
	string vector
	Oui

	Etatsrepedit
	Ligne de calcul pour les modifications des états de chacun lors d’une reproduction
	string vector
	Oui

	Gene
	Liste des noms attribués à chaque gène
	string vector
	Oui

	Genes
	Les gènes de chacun des agents
	int matrix
	Non

	Graphes
	Liste de tous les points des courbes de gènes, de phènes et d’états
	float matrix
	Non

	Initmemedit
	Calcul de la mémoire initiale des agents les uns envers les autres lorsque ça ne dépend pas de leur géniteurs (au début de la simulation ou la mémoire qu’ils ont des nouveaux nés)
	string
	Oui

	Intaffich
	Affichage de points sur les courbes tous les « Intaffich » cycles.
	int
	Non

	Lggenes
	Longueur en bits des gènes
	int
	Oui

	Memdefedit
	Ligne de calcul pour connaître la mémoire acquise lors d’une défaite lors d’un conflit
	string
	Oui

	Memdueledit
	Ligne de calcul pour connaître la mémoire acquise lors d’une victoire lors d’un conflit
	string
	Oui

	Memnaissedit
	Ligne de calcul servant à déterminer la mémoire à la naissance en fonction de la mémoire des géniteurs
	string
	Oui

	Memoires
	Tableau des mémoires de chacun envers les autres
	float matrix
	Non

	Memsexedit
	Ligne de calcul pour connaître la mémoire acquise suite à une reproduction
	string
	Oui

	Modecalculphenes
	Mode de calcul des phènes en fonction des gènes
	string
	Non

	Modegenetats
	Mode de génération des états
	string
	Non

	Monochrom
	Les gènes sont-ils d’un seul bloc sur un même chromosome
	booléen
	Oui

	Mort
	Liste servant à déterminer si chaque état est mortel
	booléen vector
	Oui

	Nbetats
	Nombre d’états
	int
	Oui

	Nbgenes
	Nombre de gènes
	int
	Oui

	Nbinitagents
	Nombre d’agents au début de la simulation
	int
	Oui

	Nbphenes
	Nombre de phènes
	int
	Oui

	Nbptscourb
	Nombre de points à retenir dans la courbe
	int
	Oui

	Nourredit
	Ligne de calcul pour les modifications des états au moment de la phase « action »
	string vector
	Oui

	Openname
	Le nom de fichier d’ouverture rapide
	string
	Non

	Phene
	Liste des noms attribués à chaque phène
	string vector
	Oui

	Phenedit
	Ligne de calcul pour calculer les phènes à partir des gènes
	string vector
	Oui

	Phenes
	Les phènes de chacun des agents
	float matrix
	Non

	Pointscross
	Probabilité de crossing-over à chaque bit
	float
	Oui

	Pop
	Liste de tous les points de la courbe de population
	int vector
	Non

	Probchoixdueledit
	Ligne de calcul de la probabilité de choisir son partenaire d’interaction
	string
	Oui

	Probchoixsexedit
	Ligne de calcul de la probabilité de choisir son partenaire de reproduction
	string
	Oui

	Probdueledit
	Ligne de calcul de la probabilité d’interaction entre les agents
	string
	Oui

	Probrepedit
	Ligne de calcul de la probabilité de reproduction
	string
	Oui

	Recentredit
	Ligne de calcul du recentrage des états à chaque cycle (« -1 » signifie pas de recentrage)
	string vector
	Oui

	Resdueledit
	Ligne de calcul des résultats des interactions (connaître le victorieux)
	string
	Oui

	Savename
	Le nom de fichier de sauvegarde rapide
	string
	Non

	Tauxmut
	Taux de mutation
	float
	Oui

	tb
	Variable permettant de savoir si on doit réinitialiser les variables correspondant à la fenêtre d’édition à son ouverture
	booléen
	Oui

	tt
	Permet au programme de savoir si il a déjà été lancé précédemment
	booléen
	Non

	Var
	Noms attribués à chacune des dix paramètres
	string list
	Oui

	Vars
	Liste des valeurs associées aux paramètres
	float vector
	Oui

	Vicdueledit
	Ligne de calcul des modifications d’états résultant d’une victoire lors d’une interaction
	string vector
	Oui

	Vlggenes
	Vecteur des bits des gènes
	int vector
	Non

	Xmax1
	Coordonnée maximale des abscisses du premier graphe
	int
	Non

	Xmax2
	Coordonnée maximale des abscisses du second graphe
	int
	Non

	Xmin1
	Coordonnée minimale des abscisses du premier graphe
	int
	Non

	Xmin2
	Coordonnée minimale des abscisses du second graphe
	int
	Non

	Ymax1
	Coordonnée maximale des ordonnées du premier graphe
	float
	Non

	Ymax2
	Coordonnée maximale des ordonnées du second graphe
	float
	Non

	Ymin1
	Coordonnée minimale des ordonnées du premier graphe
	float
	Non

	Ymin2
	Coordonnée minimale des ordonnées du second graphe
	float
	Non
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Figure 1 : Sélection Darwinienne
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Figure 2 : Echange : valeurs initiales critiques, équilibre instable qui tombe dans l’égoïsme
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Figure 3 : Echange : mêmes valeurs initiales, la courbe hésite et la coopération l’emporte.
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Figure 4 : Echange : valeurs initiales insuffisantes de peu, l’évolution pourtant très rapide.
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Figure 5 : Sexe biaisé : alternance de valeur d’équilibre tous les 400 jusqu’au 2000ème.
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Figure 6 : Modélisation de David Chavalarias avec la connaissance non vitale.
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Figure 7 : Modélisation de David Chavalarias avec la connaissance réinitialisée.
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