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Oppgavetekst
Biologisk inspirert maskinvare: Utforskning av evolusjon for kunstig utvikling

Kunstig utvikling av store systemer som innehar en form for oppførsel er en vanskelig oppgave.
Årsaken kan sies å være at søkerommet til de fleste problemer er stort og uoversiktelig. Derfor er
det vanskelig å oppnå vellykkede søk med evolusjonær utforskning. Det store søkerommet er ofte
et resultat av genotypstørrelse. En stor genotyp må representere en stor fenotyp. Størrelsen på
genotypen er kun del av problemet. Et større problem kan være at søkerommet gitt av
representasjonen er uoversiktlig og vanskeliggjør et evolusjonært søk.

Inspirasjon fra biologisk utvikling introduserer en indirekte genotype-fenotype omforming. En
mulighet er å bruke en relativt liten genotyp for å representere en stor fenotyp. Dette medfører et
redusert søkerom, men en tilnærming med bruk av utvikling kan introdusere et desto
vanskeligere søkelandskap.

For å utvikle store komplekse systemer, med eller uten indirekte omforming, er det nødvendig å
finne en utviklingsvennlig representasjon.

Basert på den kunstige utviklingsprosessen trengs en serie eksperimenter for studering av
genomrepresentasjon. Arbeidet kan innbefatte design av genomrepresentasjon det vil si den
interne representasjonen i en evolusjonær algoritme, og generiske algoritmer som krysnings- og
mutasjonsoperatorer. En eksperimentell tilnærming kan innbefatte implementering av en
plattform for å utforske evolusjon for utvikling av emergent strukturer.

Oppgaven gitt: 20. januar 2006
Hovedveileder: Gunnar Tufte, IDI





Forord
Denne oppgaven er det skriftlige resultatet av min avsluttende hovedoppgave vedInstitutt for datateknikk ved NTNU. Arbeidet er utført for Gunnar Tufte.I oppgaven har jeg laget et program i programmeringsspråket C++. Programmetsimulerer deler av et evolusjonært maskinvaresystem laget av Gunnar Tufte forkunstig utvikling i en ellulær maskin. Målet med oppgaven var å lage et pro-gram som kunne benyttes som eksperimentplattform for eksperimentell analyseav et system basert på evolusjon, for å oppnå utvikling av strukturer gjennomemergent omputation. Jeg håper programmet kan være nyttig i videre forskningog eksperimentelle analyser. Programmet er derfor gitt ut under GNU GeneralPubli Liense og er tilgjengelig fra [19℄.Jeg vil takke min veileder Gunnar Tufte for god oppfølging gjennom oppgaven ogfor å få lov til å presentere artikkelen med resultater fra programmet på GECCOkonferansen 2006 i Seattle. Artikkelen er vedlagt i appendiks B.
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Sammendrag
Rapporten beskriver hovedoppgaven Utforskning av evolusjon for kunstig utvikling.Cellulære beregningsmaskiner og kunstig utvikling er begge nyere forskningsfeltinnen datateknologi med opphav i biologisk inspirasjon og kunstig intelligens. Bi-ologisk inspirerte metoder kan benyttes til å �nne nye alternative design. Kunstigevolusjon kombinert med ellulære maskiner kan gi opphav til nye designmetoderog arkitekturer. Samtidig kan ellulære maskiners dynamiske egenskaper gi godesimuleringer av naturens komplekse systemer.Kunstig utvikling ser ut til å kunne redusere skaleringsproblemet ved genotype-fenotype omformingen for evolusjonære systemer. Koblingen av evolusjon og kun-stig utvikling byr likevel på nye utfordringer. En ellulær maskin for utvikling kanutforskes for emergent omputation med evolusjon. Et slikt komplekst system kr-ever forståelse for hvordan den biologiske utviklingen med genuttrykk og genreg-ulatoriske nettverk påvirkes av evolusjonen og evolusjonsparameterene. Kunnskapom et slikt system forutsetter eksperimentell utforskning og analyse.I oppgaven ble en plattform implementert for å utforske evolusjon for utviklingav emergent strukturer i en ellulær maskin. Plattformen brukes til å designeto multiellulære emergent strukturer, sjakkbrett- og �aggmønster. Analysere-sultatene viser at evolusjonen konsekvent utnytter omgivelsene sine for å skapestrukturløsninger. Det ble også utført skaleringsforsøk som tyder på at økt infor-masjonsmengde i systemet kan ha en positiv e�ekt på det evolusjonære søket.Plattformen gjør det mulig å få en eksperimentell forståelse av hvordan param-etere ved utviklings- og evolusjonsprosessene påvirker systemets emergent om-putation av strukturer.
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Kapittel 1
Innledning
Betydningen av relasjonen mellom genetikk og utvikling har først blitt forstått desiste 30 årene [23℄. Molekylærbiologien har gjort det langt enklere å studere detgenetiske grunnlaget for utvikling og genenes rolle i kontrollen av utviklingspros-essen. I hver organisme styrer genene utvikling, oppførsel og død. Genene erresultat av evolusjon og samtidig grunnlag for videre evolusjon.Naturens mangfold er åpenbar i våre omgivelser. Det ser ut til at naturen utnyttermekanismer som evolusjon og utvikling for å skape dette mangfoldet av suksess-rike organsimer. Forskning innen evolusjonær maskinvare, kunstig intelligens ogkunstig liv forsøker å imitere disse mekanismene. Dette gjøres blant annet for åutvikle nye elektriske kretser og for å simulere biologske komplekse systemer.I oppgaven implementeres en plattform for å dyrke fram digitale multiellulæreorganismer. Biologisk inspirerte mekanismer som evolusjon og utvikling benyttesi form av de digitale tilnærmingene evolusjonære beregninger og ellulære mask-iner. Den digitale dyrkingen gjøres med emergent omputation. De digitale multi-ellulære organismene representeres med et ellulært automata system tilsvarendeen parallell ellulær maskin. Tilsynekomsten av nye organismer drives av de evo-lusjonære beregningene. Det opprinnelige systemet plattformen simulerer delerav er realisert i maskinvare (evolusjonær maskinvare). Plattformen illustrert i �g-ur 1.1 ble utviklet for å muliggjøre eksperimentelle oppsett av evolusjons- ogutviklingssystemet for å oppnå ulike emergent ellestrukturer. Dataene fra disseeksperimentene er tenkt å kunne gi grunnlag for videre analyse og eksperimenter.Utgangspunktet er behovet for empirisk forståelse av et komplekst system hvorevolusjonen og utviklingens relasjoner kan studeres. Dette ansees som viktig forvidere forskning i [16, 20℄. 1



1 INNLEDNING

Figur 1.1: Prosessene på plattformen.Det er utført tre ulike eksperimenter på plattformen. Eksperimentene er gjortunderveis i implementeringen og har dannet grunnlag for videre utvikling av plat-tformen til slik den foreligger i dag. Resultatene og erfaringene fra analysen un-derveis har altså utgjort basis for hvordan plattformen fremstår i dag. Det ergjort forsøk med emergent sjakkmønster og skalerbarheten av dette mønsteretnår fenotypestørrelsen øker. Resultatene av disse skaleringsforsøkene er presenterti artikkelen i appendiks B. Videre er det utført et eksperiment med tallforhold iet forsøk på å rettlede evolusjonen til å skape emergent strukturer med ønsketforhold mellom elletypene. Erfaringene fra disse forsøkene benyttes så i sisteforsøk der et �aggmønster realiseres.Wolperts Frenh fag eksempel i [23℄ illustrerer utviklingsprosessen for utviklingav det franske trikolor �agget. Eksempelet har siden blitt demonstrert i digitalesystemer i [14, 16℄. Disse tidligere eksperimentene benytter systemer som imitererbiokjemiske signaler. I siste eksperiment i denne oppgaven blir eksempelet gjen-tatt for et tilsvarende triokolor �aggproblem, men med et enklere utviklingssystemmed kun CAens enkle naboskap.I kapittel 2 presenteres POE-modellen for inndeling av biologisk maskinvaresyste-mer. Det gis en oversikt over evolusjonsmekanismer i digitale systemer i kapittel3. En tilsvarende oversikt for utvikling er gitt i kapittel 4 som avsluttes med enkort beskrivelse av et system som kombinerer utvikling og evlolusjon i en ellulærberegningsmaskin for utvikling styrt av evolusjon i avsnitt 4.3. Plattformen forå eksperimentere med et slikt system presenteres i kapittel 5. Eksperimentenefor sjakkbrettmønster og skalering er presentert i kapittel 6, eksperimentene medtallforhold i kapittel 7 og eksperimentene med �aggmønsteret i kapittel 8. Anal-2



1 INNLEDNINGyse og diskusjon av eksperimentet og systemet er gitt i kapittel 9. Oppgavenavsluttes med en betraktning av systemet for videre arbeid og konklusjon påoppgaven i kapittel 10.
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Kapittel 2
Biologisk inspirasjon
Naturens skaperevne er synlig i all dens mangfold. I håp om å kunne utnytte lig-nende skaperkrefter og oppnå tilsvarende robuste og suksessrike løsninger forsøkeren å gjenskape naturens mekanismer i menneskeskapte systemer. Menneskene vilkanskje aldri forstå naturens helhet, men har forsått nok til å ta lærdom av ogetterligne dens mekanismer.I den senere tid har forskning innen biologi gitt oss et dypere innblikk i naturenskomplekse systemer. Naturens løsninger har gradvis utviklet seg over mangfoldigeår og er en grunnleggende inspirasjonskilde. Med inspirasjon fra biologien dukkerdet stadig opp alternative og spennende løsninger som bidrar til nye både tek-nologiske og biologiske oppdagelser. Det dyrkes i dag en rekke digitale individerverden over [2℄ takket være Darwins evolusjonslære.Biologisk inspirerte systemer kan realiseres digitalt både i maskinvare og program-vare. Programvareplattformen i denne oppgaven simulerer en maskinvareløsningog kan derfor karakteriseres i henhold til POE-modellen i �gur 2.1. Plattformensimulerer maskinvare i PO-planet, siden systemet innehar mekanismer for bådeutvikling og evolusjon.2.1 Biologiske systemerLivet på jorden kan se ut til å ha tre retninger å innordne seg i [18℄. Disseinndelingene har alle utspring i en felles faktor som �nnes i alle levende organis-mer, det genetiske programmet (genomet). Genomet er resultat av og samtidig5



2 BIOLOGISK INSPIRASJON

Figur 2.1: POE-modellen viser de biologisk inspirerte maskinvaresystemene i henhold til sinplassering langs de tre aksene pyhlogeneti (evolusjon), ontogeneti (utvikling) og epigenesis(læring) [18℄.aktiv del av evolusjonen. Det styrer utviklingen, oppførsel og død ved hver or-ganisme. Biologisk inspirerte maskinvaresystemer innehar og imiterer i ulik gradegenskaper ved levende organismer som kan innordnes i en eller �ere av disse ret-ningene: pyhlogeneti, ontogeneti og epigenesis. Denne modellen for inndelingav maskinvaresystemer kalles POE-modellen og er vist i �gur 2.1.2.2 Phylogeny (evolusjon)
Figur 2.2: Phylogeny her illustrert gjennom perioder av livet på jorden hvor ulike arterstilsynekomst er resultat av evolusjon og endringer i omgivelsene.Phylogeny omhandler opphav og videreføring av individgrupper, som populasjonerog arter [15℄. Det innebærer endring av det genetiske materialet fra generasjontil generasjon, altså evolusjon. Artenes framvekst er avhengig av reproduksjonog videreføring av genomet uten for store variasjoner innad mellom individerav samme art. Dermed vil også avkommene tilhøre samme art uten for storeendringer i arvematerialet. Nye organismer kan oppstå som følge av aseksuellreproduksjon (mutasjon) eller seksuell reproduksjon (rekombinasjon og eventueltmutasjon). Disse to evolusjonære mekanismene er ikke deterministiske og dermed6



2 BIOLOGISK INSPIRASJONkilder til variasjon. Uten variasjon kan ikke arten tilpasse seg endringer i sineomgivelser og utvikle seg eller gi opphav til nye arter.2.3 Ontogeny (utvikling)
Figur 2.3: Ontogeny illustrert ved tidlig elledeling.Ontogeny omhandler utviklingen av enkeltindividet fra det befruktede egget (geno-typen) til ferdigvokst stadie (fenotypen) og død [15℄. Dette gjelder for alle multi-ellulære organismer og begynner med at det befrukta egget (zygoten) starter sinelledelingssyklus. Denne prosessen kan sees på som hovedsaklig deterministiskda det ikke er rom for feil under kopieringen av genomet. En slik feil vil sværtofte føre til store endringer og ofte dødelige misdannelser [18℄.2.4 Epigenesis (læring)Epigenesis omhandler utviklingen som ikke kodes i arvematerialet. Det er hersnakk om utveksling av erfaringer og informasjon i løpet av livssyklusen til organ-ismene. Dette er altså systemer for læring. En �nner eksempler på slike systemerblant annet i immunsystemet, nervesystemet og det endokrine systemet. Denneretningen kommer ikke til å bli fulgt videre i oppgaven da maskinvaresystemet kunvil være i PO-planet utgjort av Phylogeny og Ontogeny aksene. Læring omfatterindividets adferdsendring på grunnlag av inntrykk fra sine omgivelser gjennomsansene, slik et barn lærer sitt språk ved å ape etter og forstå sine foreldre.Retningene phylogeny og ontogeny betegnes heretter som henholdsvis evolusjonog utvikling. Realiseringen av mekanismene i evolusjons- og utviklingsprosessenutdypes i kapittel 3 og 4 før implementasjonen av disse i plattformen presenteresi kapittel 5. 7
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Kapittel 3
Evolusjon
Naturlig seleksjon har siden starten av den menneskelige sivilisasjon blitt utnyt-tet for å velge ut gode avlsdyr og planter [15℄. Basert på uttrykte egenskaperhos organismene, som sterke arbeidshester og gode verpehøns, har menneskeneskunstige seleksjon gitt oss arter som egner seg bedre, for eksempel husdyr ogmer hardføre såkorn. Som et resultat av menneskenes stadige forsøk på å formesine omgivelser har en i dag menneskeskapte digitale verdener. Kunstig selek-sjon og andre evolusjonære mekanismer har vist seg å gi gode resultater også iformingen av disse digitale omgivelsene [2℄. Evolusjonen framstår som en allsidigmetode for å �nne gode og alternative løsninger på mange ulike problemer. Selvom evolusjonen fortsatt ikke forstås fullt ut kan nå �ere av dens tidligere mystiskeegenskaper begrunnes med kunnskap fra felt som biologi, matematikk, statistikkog kunstig intelligens.3.1 Evolusjonære beregningerEvolusjon brukt i et datasystem går under betegnelsen evolusjonære beregninger.Metaforen evolusjonære beregninger [9℄, vist i tabell 3.1, innebærer et systemmed de�nerte omgivelser. I omgivelsene �nnes en populasjon av individer somforsøker å overleve og reprodusere seg. Hvert individs �tness bestemmes av ihvilken grad det har nådd sitt mål i disse omgivelsene. Fitnessen viser dermedhvor stor sjanse individet har for å overleve og formere seg. Det er med andre orden prosess for problemløsning i form av en stokastisk prøv-og-feil tilnærming, deren til en hver tid har et sett med løsningskandidater. Kvaliteten avgjør sjansen9



3 EVOLUSJONfor å bli beholdt videre og brukt som utgangspunkt for videre løsningskandidater.Evolusjon ProblemløsingOmgivelser <�> ProblemIndivid <�> LøsningskandidatFitness <�> KvalitetTabell 3.1: Basismetaforen innen evolusjonære beregninger for koblingen mellom naturlig evo-lusjon og problemløsning [9℄.
3.2 Evolusjonære AlgoritmerDet �nnes �ere ulike former for evolusjonære beregninger. En av disse er evo-lusjonære algoritmer (EA), se eksempel i algoritme 3.1. Disse brukes ofte somoptimaliseringsmetoder for å �nne beste løsning. Evolusjonære algoritmer er godegenerelle problemløsere og kan brukes på mange ulike problemer [8, 9℄. Selv omandre algoritmer kan gi en mer optimal løsning når problemet har blitt undersøktnærmere og algoritmen tilpasset, gir EAer ofte gode løsninger innen rimelig tiduten tilsvarende problemspesi�kk tilpasning. De er dermed svært nyttige i dagenssituasjon der automatiske problemløsere blir desto viktigere for å holde tritt meddet økende antall problemer og den økte kompleksiteten.skap populasjonevaluer individenewhile STOPP-KRITERIET-IKKE-NÅDD doselekter individparkryss individparmuter avkomevaluer avkominnsett avkom eller individpar i nesteGenerasjonend whileAlgoritme 3.1: En type evolusjonær algoritme er den genetiske algoritmen her vist på en typiskgenerell form.Selv om EAer ofte kan gi løsninger på et generelt utvalg av problemer, må likevelalgoritmen tilpasses hvert problem for å oppnå tilfredsstillende resultater. Hvaen vil oppnå og hvordan en implementerer en EA for et gitt system er viktig.Evolusjon vil ikke gi de resultatene en ønsker hvis den ikke ledes i riktig retning10



3 EVOLUSJONog på de rette premissene. Hvordan en representerer arvematerialet algoritmeneskal gjennomsøke og gjøre sine genetiske operasjoner på vil være med og avgjøreom det er mulig å komme fram til en løsning.Rutinene for hvordan kunstig evolusjon kan gjennomføres etterligner ulike aspek-ter ved den naturlige evolusjonen. Hvor naturtro disse algoritmene er varierer istor grad av om de benyttes for å gi mer innsikt i sider ved den naturlige evo-lusjonen eller om de kun er et hjelpemiddel for å �nne alternative eller optimaleløsninger på et spesi�kt problem.EAer må inneholde visse komponenter, prosedyrer og operatorer som vil værespesi�kke for hver enkelt algoritme [9℄. De viktigste komponentene er:
• Representasjon (de�neringen av individene)
• Evaluering (�tnessfunksjonen)
• Populasjon
• Reproduksjonsseleksjon
• Variasjonsoperatorer (kryssning og mutasjon)
• Overlevelsesseleksjon (erstatning)Hver av disse komponentene må spesi�seres for å de�nere en EA. De genetiskeoperatorene algoritmen har til rådighet er variasjonsoperatorene, reproduksjons-seleksjon og overlevelsesseleksjon. I tillegg kan individene klone seg selv. Det vil silage en identisk kopi av sitt eget genom. For å bruke EAen er det en forutsetningat initialiseringsprosedyren og stoppkriteriet er de�nert.3.2.1 Representasjon (genom)For å kunne løse problemet i problemløsningsrommet (omgivelsene) til EAen, måen representasjon (innkoding) av løsningskandidaten etableres [9℄. Løsningskan-didaten kalles fenotypen og representeres som et individ i EAen kalt genotypenillustrert i �gur 3.1. Det er denne innkodingen av fenotypene ned til et sett medgenotyper som utgjør representasjonen.Et eksempel på dette kan være et fargenyanseproblem der et sett med fargerutgjør fenotypene. Hver farge kan da representeres med tre heltallsverdier mel-lom 0 og 255 for de tre basisfargene rød, grønn og blå. Den sterkeste rødfargenvil da kunne representeres som genotypen 255-0-0. Det er viktig å merke segat fenotyperommet kan være svært ulikt genotyperommet, og at hele det evo-lusjonære søket foregår i genotyperommet. Etter endt evolusjon �nnes løsningen11



3 EVOLUSJON

Figur 3.1: En representasjon må etableres i problemløsningsrommet til EAen.(en god fenotype) ved å omforme den beste genotypen. Noen vanlige begreperinnenfor evolusjonære beregninger er synonymer for de samme elementene i deto rommene, se tabell 3.2.Genotyperom Fenotyperomgenotype fenotypearvemateriale løsningskandidatindivid individgenom organisme(regelsett)Tabell 3.2: Synonyme begreper. Regelsett er en tolkning av genomet som gjøres spesielt fordette systemets kombinasjon av evolusjon og utvikling. Regelsettet representerer individet fragenotyperommet, men tolkes og brukes i fenotyperommet av utviklingsprosessen.3.2.2 Evaluering (�tnessfunksjon)Rollen til �tnessfunksjonen under evalueringen er å kontrollere tilpasningskravene[9℄. I �tnessfunksjonen de�neres forbedring og hvilke deloppgaver som må løsesfor å løse problemet. Problemet en ønsker å løse avgjør hva individene skal væreegnet til. I naturen ser målet ut til å være overlevelse og reproduksjon slik atarten overlever på lang sikt. I den evolusjonære algoritmen tildeles individenepoeng (�tness) etter hvor godt de løser de de�nerte deloppgavene, illustrert i�gur 3.2(b). For at problemet skal kunne løses må disse deloppgavene værede�nert og vektet riktig. Fitnessfunksjonen tilegner dermed et kvalitetsmål tilgenotypen. Kvalitetsmålet og deloppgavene er ofte basert på egenskaper ved12



3 EVOLUSJONfenotypen. Denne tilbakemeldingen fremmer målrettet endring av genotypen oggrunnlaget for videre seleksjon.
(a) (b)Figur 3.2: (a) En populasjon skapes. Hvert individ representeres av sitt genom (arvemate-riale) laget av en tilfeldig sammensetning av gener, her med genverdier som heltall mellom1 og 8. (b) Evaluering av individene. Hvert individ tildeles en �tnessverdi som kan benyttesfor å rangere individene. En populasjon der alle individene er evaluert utgjør grunnlaget forevolusjonsprosessen.3.2.3 PopulasjonRollen til populasjonen er å holde på de mulige løsningskandidatene [9℄ illustr-ert i �gur 3.3. Populasjonen er et sett av genotyper og utgjør arbeidsmaterialetfor evolusjon. Under evolusjon endres og tilpasses populasjonen, ikke individene.De�nisjonen på en populasjon kan være så enkel som å sette populasjonsstør-relsen, men den kan også uttrykke en mer avansert struktur mellom individene.I motsetning til variasjonsoperatorene som virker på en eller to foreldreindividervirker seleksjonsoperatorene på hele populasjonen. Seleksjonsoperatorene tar ut-gangspunkt i de løsningskandidatene som �nnes i den nåværende populasjonenog kan for eksempel tillate alle bortsett fra det dårligste individet og gå videretil neste generasjon uten å bli erstattet. De �este EAene har en konstant popu-lasjonsstørrelse som ikke endres under det evolusjonære søket.3.2.4 ReproduksjonsseleksjonRollen til reproduksjonsseleksjonen er å sortere ut de mest egnede individene somforeldre til neste generasjon, basert på �tness [9℄. Utvalgte individer (foreldre) ut-settes for variasjonsendringer for å skape avkom. Stimuleringen mot stadig bedre13



3 EVOLUSJON

Figur 3.3: En populasjon er en samling individer�tness er resultat av reproduksjonsseleksjonen sammen med overlevelsesseleksjo-nen. Individer med god �tness har større sannsynlighet for å bli foreldre enn demed med dårlig �tness. Det følger av at reproduksjonsseleksjonen ofte er basertpå sannsynlighet. Ofte har dårligere individer likevel en viss mulighet for å blivalgt ut for å unngå at søket setter seg fast i et lokalt optima. Et lokalt optimaer en løsning som kun er best i en liten del av løsningsrommet, som for eksempelbeste individ i nåværende generasjon. Et globalt optima derimot er den bestemulige løsningen totalt.
(a) Seleksjon (b) Krysning () MutasjonFigur 3.4: Seleksjon er en stokastisk utvelgelse der individer med genomet en ønsker å videre-føre til neste generasjon har større sjanse for å bli valgt. Samtidig ønsker en også nye individersom er modi�serte versjoner av de selekterte. Håpet er at variasjonsoperatorene krysning ogmutasjon sammen med seleksjon medfører en slik forbedring av tidligere generasjoner. Posi-tive modi�kasjoner stimuleres av tilbakemeldingene i form av �tnesspoeng fra evalueringen tilseleksjonsoperatoren.3.2.5 VariasjonsoperatorerRollen til variasjonsoperatorene er å skape nye individer fra gamle [9℄. I feno-typerommet skapes tilsvarende nye løsningskandidater. I prøv-og-test analogien14



3 EVOLUSJONstår variasjonsoperatorene for utprøvingsdelen. Variasjonsoperatorene deles inn ito hovedgrupper basert på hvor mange foreldre de opererer på.Mutasjon er et fellesbegrep for variasjonsoperatorer som tar en enkelt forelderog skaper et nytt avkom ved å tilføre en form for tilfeldig endring i genotypen.Hvordan denne formen for endring utføres avhenger av genotyprepresentasjonen(genomet), og eventuelle mutasjonsparametere. Antall gener i genomet som en-dres kan ofte varieres og disse endringspunktene kalles mutasjonspunkter. Hvilkeendringer som er mulige og hvor store endringene skal være kan også varieres.Hvordan mutasjonen er implementert kan ha store konsekvenser for hvor e�ektivden EAen er til å �nne gode løsninger på problemet. I �gur 3.4() vises mutasjonhos to avkom med ett og to mutasjonspunkt.Rekombinasjon eller krysning er et fellesbegrep for variasjonsoperatorer som tarto foreldre og skaper et eller to nye avkom ved å kombinere deler av genotypentil foreldrene. En EA utfører vanligvis krysning med et tilfeldig krysningspunkt.Et eksempel på krysning med krysningspunktet plassert midt i genomet er visti �gur 3.4(b). Genene byttes på hver side av krysningpunktet slik at en får enny kombinasjon av genomet og dermed et nytt individ. Ved krysning vil antalletavkom avhenge av om det er en EA med konstant antall individer i populasjoneneog om foreldrene videreføres til neste generasjon (steady-state EA). Det er ogsåvanlig å mutere avkommet ved å endre ett eller �ere gener etter krysningen forigjen å få mer variasjon og kanskje mer egnede individer.
3.2.6 OverlevelsesseleksjonRollen til overlevelsesseleksjonen er å sortere ut individer basert på deres �t-ness [9℄. Dette er tilsvarende reproduksjonsseleksjonen, men skjer først etter atavkommene er skapt fra de selekterte foreldrene. Da populasjonsstørrelsen ofteer konstant må det gjøres et valg for hvilke individer som skal overleve til nestegenerasjon. Denne seleksjonen er ofte basert på egenskaper ved individene som�tness eller alder. I motsetning til den sannsynlighetsbaserte reproduksjonsselek-sjonen er overlevelsesseleksjonen ofte deterministisk. Det kan for eksempel væreat en rangerer individene etter �tness og velger de beste, eller at det kun velgesblant avkommene etter alder. Elitistisk overlevelsesseleksjon er eksempel på detførste og sørger for at det til en hver tid beste individet ikke går tapt. Det bliralltid videreført eller klonet til neste generasjon hvis det ikke �nnes et individ medtilsvarende eller bedre �tness. 15



3 EVOLUSJON3.2.7 Initialisering og termineringDe �este EAene initialiseres enkelt ved å skape en populasjon med tilfeldigegenotyper vist i �gur 3.2(a). Det er også mulig å starte en populasjon medutgangspunkt i en tidligere genotype.Terminering av det evolusjonære søket er ofte et stoppkriterium basert på et gittantall tidsenheter i kombinasjon med en kjent optimal �tnessverdi. Ofte vil ikkesøket nå den optimale �tnessverdien og uten andre stoppkriterier ville søket aldristoppet. Det er derfor vanlig å benytte andre kriterier enten i tillegg til �tnesseller i steden for. Det kan være stoppkriterier som antall generasjoner, tidsperiodeog egenskaper ved populasjonen eller lignende.3.3 Genetiske algoritmerGenetiske algoritmer (GA) er blant de mer generelle typene av evolusjonærealgoritmer og har en tilsvarende rutine som vist i algoritme 3.1. Enkle genetiskealgoritmer har ofte en binær bit representasjon av genomet og krysning som densentrale variasjonsoperatoren.Det er vanlig å skille mellom to ulike GA modeller [9℄: generativ modell ogsteady-state modellen. I den generative modellen begynner hver generasjon meden populasjon av størrelse µ. Av disse selekteres en gruppe på µ individ somforeldre. Ved bruk av variasjonsoperatorene på denne gruppen produseres et settmed λ(= µ) avkom. Disse blir evaluert og for hver generasjon erstattes helepopulasjonen med sine avkom i neste generasjon. I steady-state modellen skiftesikke hele populasjonen ut på en gang. Kun λ(< µ) gamle individer erstattesav λ nye individer, avkommene. Andelen av populasjonen som erstattes kallesgenerative gap og utgjør λ/µ.Som nevnt for EAer foregår evolusjonen stegvis i generasjoner mot stoppkriteriet.Evolusjonen kan starte når populasjonens individer har fått tildelt hver sin poeng-sum, �tnessverdi, for hvor godt de egnet seg i henhold til kriteriene. Da er detgenetiske grunnlaget med �tnessverdier på plass som utgangspunkt for å måleindividene opp mot hverandre. Alle individene evalueres i hver generasjon og detplukkes ut minst et par foreldre som skal bidra til variasjon i neste generasjon avreproduksjonseleksjonen. Foreldrene kan kanskje gi opphav til nye kombinasjonerav individer som overgår de beste individene i nåværende generasjon.16



3 EVOLUSJONI denne oppgaven brukes en genetisk algoritme hvor genotypen er representertmed heltall og de genetiske operatorene er mutasjon og kloning. Det er da kunmutasjonsoperatoren som bidrar med ny variasjon i populasjonen. Evolusjonspros-essen vil da ligne mer på den som foregår hos enklere organismer i naturen hvorreproduksjonen ikke er kjønnet, men aseksuell (kloning) og mutasjonsstyrt. In-dividene som dyrkes i oppgaven benytter altså tilsvarende evolusjon som en avjordens mest utbredte organismer, bakterien.
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Kapittel 4
Utvikling
Utvikling er hovedsaklig tilsynekomsten av organiserte strukturer fra en i ut-gangspunktet svært enkel gruppe av eller. -Wolpert 1998I naturen �nnes et stor mangfold av systemer hvor enkle elementer med lokale vek-selvirkninger gir opphav til koordinerte globale informasjonsbehandlere [17℄. Noeneksempler på tilsynekomsten av slike behandlingssystemer er insektskolonier,ellestrukturer og immunsystemet. Denne framtredende informasjonsbehandlin-gen kalles emergent omputation. Begrepet emergent omputation refererertil tilsynekomsten av globale egenskaper for informasjonsbehandling som ikke ereksplisitt representert i systemets elementære komponenter eller komponentenessammenkoblinger [5℄.Utviklingsprosessen i naturen er resultat av samspillet mellom gener, proteiner,eller og omgivelser. Sluttproduktet fra denne prosessen er en ferdig formet or-ganisme [13℄. Den menneskelige utviklingen er prosessene en befruktet eggellegår gjennom til den har resultert i et voksent individ. Litt forenklet kan en si atlivet designes av evolusjonen og bygges av utviklingen.Kunstig utvikling omhandler vanligvis både tolkningen av genotypen til byggein-struksjoner (genuttrykk) og utførelsen av disse (genregulering) fram til et ferdigutviklet individ, fenotypen [12℄.Dette innebærer at genotypen ikke lenger må ha en en-til-en relasjon mot feno-typen. Utviklingen ser ut til å kunne redusere skaleringsproblemet som oppstårnår fenotypens kompleksitet og størrelse skaleres opp. En illustrasjon på den dig-itale utviklingens imitasjon av naturens egen modell for utvikling er vist i �gur19



4 UTVIKLING4.1.

(a) Biologisk utvikling

(b) Kunstig utviklingFigur 4.1: Modellene for utvikling. Inspirasjonsmodellen vises i 4.1(a) og imitasjonen i 4.1(b)
4.1 Genuttrykk - tolkning av genotypenUtgangspunktet for individets utvikling ligger i resultatet av evolusjonsprosessen,genotypen. Informasjonen kodet inn i denne representasjonen av individet haringen verdi i seg selv hvis det ikke �nnes en prosess som kan tolke innholdet ogrealisere individets fenotype.Utvikling innebærer en tolkning av arvematerialet der genomet ikke representererbyggesteinene, men isteden representerer ulike byggere. Det forutsetter at det�nnes forhåndsde�nerte omgivelser der byggerne vil kunne utføre en jobb som20



4 UTVIKLINGavhenger av hvordan byggesteinene(omgivelsene) er. Denne fortolkningen skillerseg fra tidligere evolusjonære systemer uten utvikling hvor genomet ble direkteomformet til ulike byggesteiner i en en-til-en tolkning mellom genotypens genomog fenotypens byggesteiner. Når kompleksiteten til fenotypen en ønsket å utvikleøkte, økte også representasjonen i genotypen tilsvarende. Dette ga etterhvertet svært stort søkerom for de evolusjonære beregningene. Det ble derfor forsketmye på hvordan kompleksiteten i fenotypen kunne økes uten at genotypen bletilsvarende større. Igjen skulle svaret vise seg å komme fra naturen og dens robusteløsninger. Genuttrykket i våre egne eller oversetter genomet til proteiner. Enkunstig imitasjon av denne utviklingsprosessen kan se ut til å være løsningenogså innen evolusjonære systemer [10, 11℄.
4.1.1 SkaleringEn av de store utfordringene innen evolusjonær maskinvare er skaleringsproblemetmed genomet som følger av ønsket om å designe store komplekse kretser [10℄.Hvordan kan man la evolusjonen komme fram til en løsning (fenotype) av en visskompleksitet og størrelse uten at genomets representasjon (genotypen) voksertilsvarende?Hvis en skulle brukt en en-til-en omforming fra genotypen til fenotypen så villedette raskt gi et uoverkommelig stort søkerom. Da ville hver mulige fenotype iløsningsrommet ha en tilsvarende unik genotype i søkerommet. Hvis genotypeneksempelvis skulle kunne holde alle parametrene som kreves for å bygge en båt,ville det kreve svært store mengder data per individs genom. En evolusjonæralgoritme vil dermed ikke kunne �nne en god løsning innen rimelig tid. I franaturen vet en at det menneskelige DNA er langt fra å kunne uttrykke allebyggesteinene og utviklingstrinnene som skal til for å utvikle et menneske fra enbefruktet eggelle til et fullvoksent individ [23℄.I alle naturens multiellulære organismer ser en tydelig hvordan genomet kan giopphav til organismer som er langt større og mer komplekse enn hva genometkan uttrykke med en en-til-en omforming. En kan her observere identiske bygge-blokker og strukturer som settes sammen til å utgjøre en større helhet. Genometrepresenterer altså en oppskrift på hvordan en organisme utvikler seg istedet forå uttrykke alle de ulike egenskapene direkte. Dermed minimeres informasjons-mengden som skal til for å representere individet. Utviklingen utgjøres av �reprosesser: mønsterdannelse, elledi�erensiering, morfologi og vekst. [2℄. 21



4 UTVIKLING4.1.2 Nøytrale nettEn av de store utfordringene ved evolusjonære beregninger er at algoritmene kon-vergerer mot ikke-optimale løsninger for tidlig [3℄. For å unngå å bli sittende fast ilokal optima vil variasjonsoperatorer som mutasjon og krysning være nødvendige,men hvor godt denne variasjonen utnyttes avhenger av hvordan seleksjonsoper-atoren er implementert. Siden man i denne oppgaven ønsker en evolusjon somer mest mulig deterministisk, er det ikke ønskelig å velge individer med lavereegnethet. Det blir derfor svært få av de muterte individene som søket kan �y-tte seg til å lage nye mutasjoner fra. Det betyr at for�ytningene i søkerommetkan ta for lang tid eller stoppe opp, så lenge ikke bedre løsninger genereres fravariasjonsoperatorene. Problemet kan kanskje minskes ved bruk av nøytrale nett[7℄.Nøytralitet i søkerommet er også en metode for å unngå at søket blir sittende fasti lokale optima. Nøytrale nett i søkerommet gjør at evolusjonsalgoritmen bevegerseg gjennom søkerommet av løsningskandidater uten å måtte gå til dårligereløsninger for å få komme ut av et lokalt optima. Istedet drifter evolusjonen mellomlikeverdige eller bedre løsninger. Dette forutsetter en genotyp-fenotyp omformingsom har mye overlapping.Teorien om nøytral evolusjon antyder at de �este mutasjoner ikke gir endringer ifenotypen. Det vil si at omformingen fra genotyp til fenotyp inneholder redundansslik at mange mutasjoner ikke vil gi noen merkbar e�ekt på fenotypen. Dette kanresultere i sett av genotyper som er koblet sammen av enkeltpunktmutasjoner somalle omformes til den samme fenotypen og går under betegnelsen nøytrale nett.En populasjon kan vandre langs disse nettverkene, eventuelt støte på fenotypermed høyere egnethet, hvorpå sjansen for å bli fanget i en lokalt optimalt områdeav genotyprommet minskes.4.2 Genregulering - konstruksjon av fenotypenHos pattedyrene starter utvikling med det befrukta egget, zygoten, som begynnerå dele seg raskt. Allerede tidlig skjer det en inndeling av ellesamlingen i to poler.Den ene delen kommer til å utgjøre det utvendige vevet av kroppen og den andredet indre av kroppen [15℄.Hvilke underliggende mekanismer gir en utvikling som gjør det mulig for en enkeltelle å gi opphav til en multiellulær organisme? Innen biologisk utvikling er det22



4 UTVIKLINGfem hovedprosesser: elledeling, mønsterdannelse, morfogenese, elledi�erensier-ing og vekst [13℄.Under elledelingen deles det befrukta egget, zygoten, uten at ellene vokser.Det resulterer i en elleklump kalt blastoyst. Under mønsterdannelse organis-erer de ulike elleaktivitetene seg i midlertidige plasseringer innad i organismen.Det sikrer at videre utvikling skjer med en viss strukturell inndeling. Morfoge-nesen er endringene i organismens form som skjer gjennom ellebevegelse oginterne endringer i ellene. Celledi�erensiering gjør at ellene får ulik strukturog funksjonalitet i forhold til hverandre og bestemmes av intraellulære signalermellom ellene. Vekst kan skyldes eller som formerer seg, øker i størrelse ogopptak av ekstraellulær materialer.Denne utviklingen på FPGAen foregår med Sblok eller. I stedet for proteinsignalerunder genregulering med ekstraellulære signaler, får Sblokellene en tilsvarendeoppførsel med et �reveis von Neumann-naboskap og seg selv. Hvis nye elletyperdukker opp i naboskapet til ei elle kan dette trigge andre regler, og genuttrykketfor ella endres dermed av omkringliggende eller slik det skjer i naturens organ-ismer. Den ellulære automatavirkemåten til FPGAen gjør denne spesielt egnettil slike massive interaksjoner.4.2.1 Cellulær automataCellulære automata (CA) ble introdusert av Ulam og von Neumann i 1940 [17℄.En CA er et dynamisk system der tid og rom er diskrete verdier. CAen bestårav en matrise med eller. Hver elle kan være i en av et endelig antall muligetilstander. En identisk regel �nnes lokalt i alle ellene og oppdaterer tilstanden forhvert diskrete tidssteg. Tilstanden til ella i neste steg er gitt av dens nåværendenaboskap. CAer ble introdusert som et formelt rammeverk for å utforske kom-plekse systemer.4.2.2 Regelbasert naboskapDen ellulære matrisen er n-dimensjonal [17℄. Fokus i oppgaven vil være en to-dimensjonal matrise siden systemet er basert på en slik løsning. Cellene med hversine identiske regler tilsvarer i prinsippet en endelig tilstandsmaskin. Reglene ut-gjør en regeltabell med et innslag for hver mulige nye tilstand og dens betingelsertil naboskapets tilstand for å aktiveres. Denne regeltabellen kan sammenlignes23



4 UTVIKLINGmed overgangsfunksjonen [eng:transient funtion℄ i en tilstandsmaskin. Det ul-lulære naboskapet til en elle er de omkringliggende ellene i tillegg til ellen selv.Naboskapet vil være ulikt avhengig av antall dimensjoner matrisa er de�nert i,men det er også ulike representasjoner for to-dimensjoner som vist i �gur 4.2.I en matrise med endelig utstrekning brukes ofte sømløse kanter som gir ma-trisen periodisk romlig (her:arealmessig) utstrekning. Det vil si at kantradene ogkantkolonnene i den ellulære matrisen kobles sømløst til motstående kantrad ogkantkolonne. Resultatet er at en-dimensjonale ellulære matriser har form som ensirkulære vektor og to-dimensjonale ellulære matriser har form som en toroid.
(a) 1D matriseinneholder 3naboeller, el-la selv og tonaboer. (b) 2D matriseinneholder 5naboeller, ellaselv og 4 naboer. () 2D matrisemed diagonalenaboer innehold-er 9 naboeller,ella selv og 8naboer.Figur 4.2: Cellulære naboskapsmodeller for en- og to-dimensjonale matriser.En to-dimensjonal CA med naboskap med 5 eller der hver elle kan ha tilstandenetom, sort og hvit kan for eksempel ha regelen grow from west hvis du selv er tom,naboellen sør for deg er tom, naboellen vest for deg er sort og naboellene nordog øst kan være hva som helst, vist i regelsettet i �gur 4.3(b). I tillegg inneholderregelsettet en grow from east, men regel 0 har høyest prioritet. Et slik regelsett vilmedføre tilstandsendringene vist i 0. og 1. utviklingstrinn i samme �guren. Figur4.3(a) viser sammenhengen mellom hver enkelt elle og reglene i regelsettet.Samtlige betingelser må mathe og aktiveres for at resultatet skal kunne slå til.4.2.3 TuringkomplettCAer maskiner har tilsvarende universell beregningskapasitet som en universellTuringmaskin [4℄. Denne beregningsegenskapen koblet med de dynamiske egen-skapene skiller allikevel CAen fra en standard Turingmaskin. CA modellen erbåde generell og enkel [17℄. Universelle beregninger er avhengig av denne gen-eraliteten. De enkle basiskomponentene (ellene) har en generell form for lokale24



4 UTVIKLING

(a) (b)Figur 4.3: Eksempel på regelaktivitet og regelprioritet. I (b) er det kun regel 0 som blir brukti begge utviklingstrinnene, da den har høyere prioritet enn regel 1.vekselvirkninger og ikke spesialiserte handlinger seg imellom. Denne enkelhetengjør at utvekslingen av informasjon mellom basiskomponentene er moderate iforhold til en Turingmaskin. CA modellen er blant de enkleste og minst kompleksegenerelle modellen av tilstandsmaskiner. CAer som parallelle ellulære maskinerhar tre viktige egenskaper: massiv parallellitet, lokale ellulære vekselvirkningerog enkle basiskomponenter (ellene) [17℄.4.3 Cellulær beregningsmaskin for utviklingDet er mulig å realisere en parallell ellulær beregningsmaskin i dagens mask-invareteknologi [20℄. Den ellulære beregningsmaskinen utnytter prinsippet omemergene av en global oppførsel fra lokale ellers vekselvirkning, og muliggjøren massivt parallell arkitektur. Den massive parallelliteten er vanskelig å utnyttemed klassiske design- og programmeringsmetoder. Resultatet av å gå over fraklassiske metoder til adaptive metoder [18℄ er at designeren ikke lenger kan spe-si�sere alle detaljene ved systemet [17℄. EA kan være en adaptiv løsning, men kanogså introdusere nye begrensinger i designprosessen. EAer er ofte ressurskrevendeog med en direkte omforming mellom genotype til fenotype medfører de oftevanskeligheter ved skalering av problemet [6℄.En løsning for å unngå ressurskrevende bruk av EAen er å følge naturens ek-sempel og redusere søkerommet for genotypen. I naturen gjøres dette ved å laomformingen fra genotype til fenotype gå via en utviklingsprosess. En kunstigutviklingsmetode tilsvarende zygoten som utvikler seg til en multiellulær organ-25



4 UTVIKLINGisme i naturen [23℄ kan benyttes i EAer. Dette kan øke skalerbarheten av prob-lemet [1℄ og muliggjøre bruk av ellulære beregningsmaskiner i kombinasjon medevolusjonære metoder for mer komplekse fenotypeproblemer. I denne ellulæreberegningsmaskinen kombineres utvikling og evolusjon i en kompleks prosess in-spirert fra naturens systemer. I et slikt system er det stort behov for å kunneeksperimentere med parametere og komponenter for å danne seg en eksperi-mentell forståelse av systemet for videre utbedring og funksjonalitetssøken.
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Kapittel 5
Plattform for eksperiment
I dette kapitelet presenteres plattformens oppbygning og hvordan teorien blebrukt i implementeringen av programmet. Plattformen ble implementert for åmuliggjøre eksperimentell utforskning av oppsett og data gjennom evolusjon ogutvikling av ellestrukturer. Den er basert på den ellulære beregningsmaskinenpresentert i kapittel 4.3 og simulerer den strukturelle delen av utviklingssystemet.Det er mulig å gjøre eksperimenter med tre ulike arter og to ulike struktureruten å endre programkoden. For disse artene og strukturene, vist i tabell 5.1,gir plattformen mulighet til å utforske ulike parameterverdier for evolusjons- ogutviklingsprosessen. Resultatet av hvert eksperiment logges til en logg�l somdanner grunnlaget for analyse og videre eksperimenter. Logg�len inneholder blantannet det strukturelle resultatet og data fra prosessene.Arter (Individgrupper) Simple Neutral (sjakk) FlagStruktur sjakkbrett sjakkbrett �aggOmforming(genotyp-fenotyp) ikke-nøytral (1-*) nøytral (*-*) nøytral (*-*)Evolusjonsmetode randmut-3 randmut-3 randmut-3Evolusjonensstoppkriterie antall generasjoner antall generasjoner antall generasjonerUtviklingensstoppkriterie antall utviklingstrinn antall utviklingstrinn antall utviklingstrinnMulige elletyper Z, B, W, Bl, R, Gr Z, B, W, Bl, R, Gr Z, B, W, Bl, R, GrOppstartsstruktur enkel elle enkel elle enkel elleCelletype ved oppstart(posisjon) blak (0,1) blak (0,1) green (0,1)Tabell 5.1: Artene og strukturvariantene implementert i plattformen. Tabellen viser egen-skapene ved disse som er forhåndsde�nerte. (satt i programkoden). 27



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENT5.1 Plattformens oppbygningPlattformen består i hovedsak av de tre prosessene evolusjon, utvikling og eval-uering illustrert i �gur 5.1. Evolusjonsprosessen starter med å produsere en pop-ulasjon av individer med tilfeldige heltallsgenom. Individene blir så sendt over tilutviklingsprosessen. Der tolkes hvert genom til et regelsett. Regelsettet gjelderfor alle ellene i den ellulære matrisen og avgjør hvordan ellene utvikler segi et gitt antall utviklingstrinn. Den ferdige organismens struktur evalueres ogindividet tildeles et �tnesspoeng etter hvor godt strukturen oppfyller delkrite-riene i �tnessfunksjonen. Det evaluerte individet sendes tilbake til evolusjonenhvor en seleksjon basert på �tnessverdien velger ut et individ som klones til nestegenereasjon og er opphav til resten av neste generasajons muterte avkom. Klonetog de muterte avkommene sendes så over for utvikling og evaluering og slik fort-setter det i et gitt antall generasjoner. Løsningen er individet i siste generasjonmed best �tnessverdi. Disse prosessene er beskrevet nærmere i 5.1.1, 5.1.2, 5.1.3og 5.1.4.

Figur 5.1: Prosessene på plattformen.
5.1.1 EvolusjonEvolusjonsprosessen benytter den genetiske algoritmen vist i algoritme 5.1 medelitistisk overlevelsesseleksjon. Antall individer i populasjonen og genomets stør-relse er gitt i oppsettet. Evolusjonsprosessen initieres ved å skape et genom tilhvert individ, skap populasjon. Hvert gen tildeles et tilfeldig heltall mellom 0 ogN, genverdien. N er genomstørrelsen − 1, siden genverdiene starter på 0.28



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENTskap populasjonwhile < MAKS-ANTALL-GENERASJONER doevaluer individeneselekter individklon individmuter avkominnsett avkom og klon i nesteGenerasjonend while Algoritme 5.1: Genetisk algoritmeEvolusjonen utføres så på populasjonen til antall evolverte generasjoner har nåddmaks antall generasjoner spesi�sert i oppsettet. For hver generasjon evalueres alleindividene ved å la hvert individ utvikle sitt genom. Genotypen utvikles da til enferdigutviklet organisme, fenotypen. Hvert individ har et gitt antall utviklingstrinnsom settes i oppsettet. Når individet er ferdigutviklet kan fenotypen evalueresmed �tnessfunksjonen. Hvert individ rangeres av denne forhåndsde�nerte �tness-funksjonen. Det er her evolusjonsprosessen får tilbakemelding på hvor god �tnessindividet hadde. Den resulterende �tnessen vil være avgjørende i neste steg ialgoritmen, seleksjonen.Under seleksjonen er det individet med best �tness som blir videreført til nestegenerasjon. Andre individer blir kun selektert hvis de har bedre �tness eller jevn-god �tness med det hittil beste individet. Ved å tillate selektering av andre individmed jevngod �tness kan evolusjonen vandre mellom alternative løsninger i hen-hold til teorien om nøytrale nett beskrevet i avsnitt 4.1.2.Algoritmen bruker kun kloning og mutasjon som genetiske operatorer. Mutasjon-soperatoren (randmut-3) kan endre en, to eller tre mutasjonspunkter i genomet.Disse mutasjonspunktene velges tilfeldig. Genet i et mutasjonspunkt tilordnes enny tilfeldig verdi som også kan tilsvare opprinnelig verdi, altså ingen endring.Kloningen av et individ resulterer alltid i en identisk kopi av individets genom, ogbrukes her for å lage kloner av det beste individet.Populasjonsstørrelsen er konstant. Det beste individet som ble plukket ut underseleksjonen gir opphav til neste generasjon gjennom sitt klon. De resterende indiv-idene blir fjernet og erstattes i neste generasjon av det beste individets avkom.Disse avkommene er mutasjoner av det beste invidiet. Klonen og avkommeneutgjør neste generasjon. 29



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENT5.1.2 UtviklingFor at evolusjonsprosessen skal kunne evaluere individene, må altså hver genotypeutvikles til sin fenotype. Dette gjøres ved først å tolke genomet til regelsettsom vist i �gur 5.2. Mulige gentyper i reglene er vist i tabell 5.3. Genotypensom nå er representert ved sitt regelsett bestemmer adferden til hver enkeltelle i den ellulære matrisen. Den to-dimensjonale ellulære matrisa inneholderet gitt antall tomme eller hvor hver enkelt elle selv sjekker om naboskapetmather betingelsesdelen i en av regelen sine for hvert utviklingstrinn. I denellulære matrisen er det kun elletypene, vist i tabell 5.2 av gentypene somkan forekomme. Siden det er forbudt å grow tomme eller inn i tomme ellervil en ellulær matrise med kun tomme eller aldri utvikles uansett hvor mangeutviklingstrinn som tillates. Før utviklingen startes settes derfor en enkelt elletil en gitt elletype, for eksempel grønn. Plasseringen av den initielle ellen erirrelevant da den ellulære matrisen har sømløse kanter. I første utviklingstrinnvil alle ellene gå gjennom de identiske reglene og sjekke om de har et naboskapsom aktiviserer alle betingelsene i en regel. Det kan �nnes �ere enn en regelsom mather naboskapet, reglene sjekkes derfor alltid i prioritert rekkefølge. Vedførste math i regelsettet i et utviklingstrinn vil kun resultatet av denne regelenutføres, selv om det �nnes �ere potensielt mathende eller i regelsettet.

Figur 5.2: Tolkning av genom til regelsett. Snittverdien fra genverdiene av hvert gen ogtilhørende adresserte gen tolkes sekvensielt til en gentype i regelsettet. De mulige gentype-ne er de�nert i oppslagstabellen (LUT, eng: look-up-table) og omgjøringen gjøres med modulooperatoren. Tolkningen er irreversibel. Eksempelet viser tolkning av første gentype i første regelfor et individ med 2 regler.I motsetning til naturens elledeling der en enkelt elle deler seg og blir til to er dether de tomme naboellen som trekker startellen utover med growth regler som30



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENTvist i 4.3(b) i avsnitt 4.2.2. I tillegg til growthreglene er det hange regler somendrer elletypen på ikke tomme eller hvis naboskapet mather en hangeregel.Denne deterministiske prosessen fortsetter til siste utviklingstrinn. Uansett om detfortsatt �nnes regelaktivitet eller ikke så er organismen ferdig utviklet umiddelbarti siste utviklingstrinn. Det er dette siste utviklingstrinnet som blir evaluert avfenotypen.I motsetning til naturlig utvikling vil to identiske individ (genom) utvikles liktforutsatt at omgivelsene er identiske. Mulig i dette systemet da omgivelsene kanholdes statiske.Type Navn Gra�skGr GreenBu BlueR RedB BlakW WhiteZ EmptyTabell 5.2: Mulige elletyper i den ellulærematrisen
Type Navn Gra�skGr GreenBu BlueR RedB BlakW WhiteZ Empty
GN Grow North GN

GS Grow South GS

GE Grow East GE

GW Grow West GW

DC Dont Care DCTabell 5.3: Mulige gentyper i regleneHver regel merkes som gyldig eller ugyldig. Utvikling utføres kun for individermed minst en gyldig regel i sitt regelsett.Under utvikling sjekkes hver elle og dens naboskap mot individets regelsett for åse om det er en math mellom regelens betingelser (naboskapet) og naboskapetrundt den aktuelle ella. Kun reglene som da er merket som gyldige blir vurdert.Regler som mather, men som endrer elletypen til det samme som den varer også gyldige regler. Disse ønskes rapportert selv om det ikke skjer noen reellendring i fenotypen da de kan tenkes å ha en stabiliserende e�ekt på sluttindividet,da de står og trigger og bevarer mønsteret. De kan også tenkes å være med åhindre andre regler å trigge og hindre utbredelsen av et mønster. Men tom-i-tomgrowthregler blir ikke rapportert.Etter at ikke reelle math er �ltrert vekk mathes samtlige eller med hvert sittnaboskap mot individets regelsett for å se om en av reglene trigges ved oppfyltenaboskapbetingelser. Den første regelen i det prioriterte regelsettet som eventuelttrigger blir utført og gir en ny elletype til den aktuelle ellen. Dette skjer entenved growth, der typen til en naboelle i fenotypen vokser inn i den aktuelleellen, eller ved hangeregler, der den aktuelle ellens type endres til elletypenspesi�sert i regelen. 31



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENT5.1.3 Evaluering for sjakkbrettindivid (neutral)Tilbakemeldingen fra �tnessfunksjonen til EAen er avhengig av at genomeneinneholder minst en lovlig regel. Før de har nådd dette �tnessnivået har indivi-dene ikke anledning til å utvikle seg. Evalueringen av det siste utviklingstrinneti utviklingsprosessen er altså avhengig både av prosesseringen av genomet (re-glene) i ellene og den emerging (tilsynekommende) fenotypen. For å kunneforsyne utviklingsprosessen med genom som inneholder gyldige regler benyttesen regel�tness. Regel�tnessfunksjonen gir poeng for gyldige gentyper i reglene.Så lenge individene ikke inneholder noen gyldige regler er det kun regel�tnessensom blir beregnet. Den tyngre utviklingsprosessen og etterfølgende evalueringenav fenotypen gjøres kun på kvali�serte individ. Dette sparer systemet for unød-vendige beregninger i starten når evolusjonsprosessen leter fram individer medgyldige regler.
Figur 5.3: Fitnesspoeng basert på riktig sammensetning av gentyper i regelen.Regel�tnessfunksjonen er basert på tre egenskaper ved hver regel i genomet.Først tildeles poeng for hver gentype uavhengig av regelens sammensetning. Detforutsetter at gentypen er gyldig, altså at det ikke er en DC i resultat og ingenveksttypeinnslag i betingelse delen. For det andre tildeles en trinnvis økendepoengsum basert på hvor korrekt regelen er komponert, altså om den følger vekst-og endringsreglenes restriksjoner. Den tredje egenskapen det tildeles poeng forer gyldige regler.Poengene for de tre egenskapene er vektet gjennom prøving og feiling for ågi en god balanse. Hver riktige gentype gir 2 poeng. Utregningen for korrektkomponerte regler er vist i �gur 5.3. Hvis resultat-delen og enter -betingelsen erkorrekt for en endrings- eller vekstregel gis 3 poeng. Hvis resultat, enter og norther korrekt gis det 4 poeng til osv. Totalt gis 25 poeng hvis alle gentypinnslageneer korrekte. Hver regel som følger alle restriksjonene gis 20 poeng. Det er verdt åmerke seg at �tnessverdien for regler avhenger av genomstørrelsen. Det må taeshensyn til under vektingen mot fenotyp�tness.32



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENTGenom med gyldige regler utvikles og tildeles en �tnessverdi basert på antallkorrekte elletyper i den ferdigutviklede fenotypen, altså siste utviklingstrinn.Hver korrekte elletype, enten svart eller hvit, tildeles 50 poeng.for CELLE(0,0)→CELLE(N,N) I FERDIG-UTVIKLET-FENOTYPEdoif elletype = (like & hvit) then�tness = �tness + 50elseif elletype = (odde & svart) then�tness = �tness + 50end ifend ifend forAlgoritme 5.2: Pseudokoden for sjakkbrettindividenes �tnessfunksjon for evaluering av denferdigutviklede fenotypen.Denne algoritmen vil stimulere til utbredelse av elletypene hvit og svart motet brett hvor innføring av svarte elletyper kun gir uttelling hvis de plasseresi odde eller og hvite kun i like eller. Dette gjør at det kun �nnes en per-fekt løsning for evolusjonsprosessen. I virkeligheten �nnes det to løsninger påsjakkbrettmønsteret. Ved å velge kun den ene forenkles �tnessfunksjonen. Daplattformen likevel fant perfekte resultater i mer enn halvparten av forsøkene bledenne �tnessfunksjonen beholdt.5.1.4 Evaluering for �aggindividMålet var å evolvere fram et genom som ga et emerging �aggmønster etter endtutvikling. Fenotypens strukturelle egenskaper ved endt utvikling var hovedkriterietfor evalueringen. I tillegg ble en regel�tness tilsvarende den for sjakkbretteval-ueringene i avsnitt 5.1.3.For å stimulere evolusjonen til å gi et slikt mønster måtte evalueringsfunksjonenjobbes fram eksperimentelt. Da sjakkbrettløsningen hadde et svært ulikt møn-ster, kunne ikke en tilsvarende �tnessfunksjon benyttes for et �aggmønster. Kun�tness for proliferasjon (ellevekst), antall eller med ønsket elletype, ble be-holdt. Sjakkbrettmønsteret hadde kun to mulige løsningskandidater, der kun enble utnyttet i �tnessfunksjonen. Flagget har langt �ere både løsningsmuligheterog �tnessdeler. 33



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENTFitnessfunksjonen består av følgende deler:
• Regel�tness (genotype�tness)
• Proliferasjons�tness (utbredelse)
• Tallforholds�tness (elle- og typeforhold)
• Identisk-sum (�ere like typer i samme rad)
• Koblings�tness (kobling av rader med lik typedominans)For å la evolusjonen jobbe mest mulig fritt, stor frihet og mange løsningskandi-dater, ble det fokusert på å �nne gode �tnessmål som ikke begrenset mer ennnødvendig. Et trikolor �agg vil som et generelt tilfelle kunne de�neres ved rik-tig forhold mellom antallet av tre ulike elletyper. Med dette som utgangspunktble første forsøk på �tnessfunksjon de�nert til å stimulere til et gitt tallforholdmellom i første omgang to elletyper, vist i algoritme 5.3.Tallforholds�tnessen for 3 elletyper ble konstruert med utgangspunkt i resul-tatene fra tallforholdseksperimentene med 2 elletyper. Algoritmen for tallforhold-�tness med 3 elletyper er vist i 5.4. Det var opp til evolusjonen selv å velgehvilken elletype som skulle utgjøre den størst andelen både for 2 og 3 elletyper.Dette ga gode forhold mellom elletypene, men lignet ikke på et �aggmønster.Tallforholds�tnessen ble derfor kombinert med identisk-sum�tness vist i algoritme5.5 som ga poeng avhengig av størst antall like eller i en rad og koblings�tnessvist i algoritme 5.6 som ga poeng for kobling mellom rader av lik elletypedomi-nans.Under eksperimenteringen og utviklingen av �tnessfunksjonene viste det seg atmønstrene ofte hadde en kaotisk men forholdsmessig riktig inndeling av de 3elletypene for hver rad. Tallforhold�tnessens vekting ser ut til å ha tvunget hverendring mot andre �tnessvektinger til å også holde på det riktige tallforholdetunderveis. Det var samtidig en nødvendighet med en viss avhengighet i poeng-beregningen fra koblings�tnessen og identisk-sum til tallforholds�tnessen. Fraværav denne avhengigheten ga langt dårligere løsninger. Det kaotiske mønster gjordedet antagelig enklere å beholde et godt tallforhold fra individ til individ underevolusjon samtidig som elleutbredelsen økte.Utbredelse�tnessen kan ha gjort det vanskelig for evolusjon å endre mønster dapoengverdien per ikke tomme elle en periode var høyere enn tilsvarende endringi tallforholdet og de to andre kriteriene. Det hjalp å senke verdien per enkelt elletil mindre enn poenget fra andre trinnvise �tnesspoengEt typisk trekk under balanseringen av de ulike �tnessfunksjonene var at vekt-34



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENTing av identisk-sum og koblings�tness ga fenotyper som oppfylte disse kriteriene,men med dårlig tallforhold. Ofte kunne det da være kun en elletype på bret-tet. Det store problemet var å balansere identisk-sum og koblings�tness mottallforhols�tnessen.
RT = 3/7for CELLE(0,0)→CELLE(N,N) I FERDIG-UTVIKLET-FENOTYPEdoif blaks > whites then

R = whites/blacks�tness = �tness + (1 − |RT − R|) ∗ (blacks + whites) ∗ 25)end ifif whites >= blaks then
R = blacks/whites�tness = �tness + (1 − |RT − R|) ∗ (blacks + whites) ∗ 25)end ifend forAlgoritme 5.3: Pseudokoden for �aggindividenes �tnessfunksjon for tallforhold med 2 elletyper,blak og white. Kun tallforholdet mellom typene.Da det endelige �agget skulle bestå av tre elletyper ble tallforhold�tnessfunksjo-nen videreutviklet, som vist i algoritme 5.4.Ingen av disse algoritmene er forsøkt optimalisert utover første suksess med ånå målet. Dette er de �tnessfunksjonene som gjennom eksperimentell prøving ogfeiling har vist seg å fungere.Evolusjonen har vist seg gang på gang å kunne �nne og utnytte de enklesteløsningene for å oppnå sitt mål (høyest mulig �tness ved å føye den implementerte�tnessfunksjonen enklest og best mulig). Kombinasjonen av utbredelses�tness ogtallforhold�tness ga dermed ingen trikolor �agg som løsning.For å diktere evolusjonen mot et løsningsmønster som et triokolor �agg, ble detforsøkt med ulike kombinasjoner og tillegg i �tnessfunksjonene. Den endelige�tnessfunksjonen er vist i algoritme 5.4.
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5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENT
Rmin

T = 0.3
Rmed

T = 0.3
Rmax

T = 0.4for CELLE(0,0)→CELLE(N,N) I FERDIG-UTVIKLET-FENOTYPEdo
Rmin = min/phenotype_size
Rmed = med/phenotype_size
Rmax = max/phenotype_size

Dmin =
|Rmin

T
−Rmin|

Nmin {Nmin = maksavvik, normaliserer til [0 − 1]}
Dmed =

|Rmed

T
−Rmed|

Nmed {Nmed = maksavvik, normaliserer til [0 − 1]}
Dmax =

|Rmax

T
−Rmax|

Nmax {Nmax = maksavvik, normaliserer til [0 − 1]}
Ra

T =
Rmin

T

Rmax

T

Rb
T =

Rmed

T

Rmax

T
+Rmax

T

Ra = min/max
Rb = med/(min + max)

Da =
|Ra

T
−Ra|

Na {Na = maksavvik, normaliserertil[0 − 1]}
Db =

|Rb

T
−Rb|

Nb {N b = maksavvik, normaliserertil[0 − 1]}
F min = (1 − Dmin) ∗ 1200
F med = (1 − Dmed) ∗ 1200
F max = (1 − Dmax) ∗ 1200

F a = (1 − Da) ∗ F min+F max

2

F b = (1 − Db) ∗ F medif (fitness > MAX − PROLIFERATIONFITNESS) then
fitness = fitness + F a + F bend ifend forAlgoritme 5.4: Pseudokoden for �aggindividenes �tnessfunksjon for tallforhold med 3 elletyper,red, blue og green. Tallforholdet mellom typene og tallforholdet mellom faktiske eller uttrykti fenotypen.for RAD(0)→RAD(N) I FERDIG-UTVIKLET-FENOTYPE do

fitness = fitness + (dominante − celler ∗ 10)end forAlgoritme 5.5: Pseudokoden for �aggindividenes identisk-sum-�tness. Fitnesspoeng gis for hverrad. Poenget i hver rad er gitt som multiplum av antallet eller av radens dominante elletype.36



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENT
makskoblinger = rader/3for RAD(0)→RAD(N) I FERDIG-UTVIKLET-FENOTYPE doif radtype! = EMPTY thenif koblinger = 0 then

radtype = RAD
koblinger = 1elseif (koblinger > 0)&(kobling mellom identiske rader)&(koblinger <
makskoblinger then

koblinger = koblinger + 1if identisk − sum − fitness > maks_identisk−sum−fitness

2
then

fitness = fitness + F min+F med+F max

10end ifelse
koblinger = 1
radtype = RADend ifend ifelse

koblinger = 0
radtype = RADend ifend forAlgoritme 5.6: Pseudokoden for �aggindividenes koblings�tness. Fitnesspoeng gis for hverkobling mellom rader med lik elltypedominans. Det er kobingene som gir poeng, og �erepåfølgende koblinger vil dermed gi bedre uttelling enn mange enkeltkobinger mellom et mindresett av like rader.
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5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENT5.2 Oppsett og brukPlattformen er designet for å muliggjøre eksperimentering med parameterverdi-ene for de tre artene, vist i tabell 5.1. Parametrene de�nerer egenskaper vedevolusjons- og utviklingsprosessen for hvert eksperiment. Et eksperimentoppsetter et fullstendig sett med de�nerte parametere og settes i en kon�gurasjons�l.For å utføre et forsøk må et gyldig eksperimentoppsett være de�nert. Nødvendigeoppføringer med tilhørende parametere for kon�gurasjons�len er vist i �gur 5.4.

Figur 5.4: Obligatoriske elementer i kon�gurasjons�la, ofte kalt exploreed.onfEksperimentet settes opp med en exploration oppføring i kon�gurasjons�len. Deter mulig å ha �ere eksperimentoppsett i samme kon�gurasjons�l. Det er dermednødvendig å gi hver exploration oppføring et unikt navn med parameteren name.Antallet gener i genomet settes i genome_size og må være et positivt multiplumav regelstørrelsen. Regelstørrelsen settes som et positivt heltall i rule_size, menmå være satt til 6 med nåværende plattform. Antallet regler i individets regelsetter genome_size/6 og følger av plattformens tolkning fra genom til regelsettvist i �gur 5.2. Arten settes med parameteren speies til en av plattformens trede�nerte arter vist i tabell 5.1. Plattformen benytter dermed evalueringspros-essen for den aktuelle arten beskrevet i 5.1.3 eller 5.1.4. Fenotypen er alltid enkvadratisk ellestruktur og antallet eller i en rad settes med phenotype_size.Verdien gis som et positivt heltall der 8 tilsvarer en organisme med 64 eller. An-tall utviklingstrinn sattes med development_steps og populasjonsstørrelsen medpopulation_size. Antall generasjoner populasjonen skal gjennomgå settes medparameteren generations og er termineringskriteriet for evolusjonen. Terminatorbrukes ikke, men er tiltenkt å muliggjøre valg mellom for eksempel generasjonerog �tnessverdi som termineringskriterie. Initial_pattern er tiltenkt å muliggjørevalg mellom ulike forhåndsde�nerte oppstartsmønster i fenotypen der initial_type38



5 PLATTFORM FOR EKSPERIMENTsettes til ønsket elletype. Plattformen har kun en evolusjonsmetode, men medparameteren evolution_method vil valg av forhåndsde�nerte varianter av GAenmuliggjøres. Store_genome brukes ikke, men er ment som en yes eller no verdifor å avgjøre om genomet til løsningsindividet skal lagres i en egen �l i tillegg til ilogg�la. Dette for eventuell bruk som seed (frø, bio.plantemetafor) underveis elleri senere forsøk der dette er mer hensiktsmessig enn å lete det fram i logg�la. Pa-rameteren seed_population kan benyttes for å starte opp et forsøk med genometfra et tidligere resultat. Den initielle populasjonen opprettes da ikke tilfeldig, meni steden ut i fra dette seedet. seed_population er vanligvis no og populasjoneninitialiseres med tilfeldige individ (genom). Ved å sette verdien til yes vil plattfor-men isteden forvente et eksternt individ angitt med -s [tekst�l_med_genom℄ved oppstart. [tekst�l_med_genom℄ må inneholde genomet (seedet) i førstetekstlinje.Et forsøk (run) settes opp med en run oppføring i kon�gurasjons�la. Det er muligå ha �ere forsøksoppsett i samme kon�gurasjons�l. Rekkefølgen disse utføres iavgjøres av priority parameteren. Priority angis med et positivt heltall. Forsøketmed lavest priorityverdi starter først. Antall repetisjoner av hvert forsøk angissom et positivt heltall for runs parameteren. Alle repetisjoner i et forsøk utføresfør neste forsøk i prioriteringslist starter. Run oppføringen må kobles mot explo-ration oppføringen som skal benyttes. Exploration_name må settes til det unikenavnet til en eksisterende exploration oppføring. Output parameteren må settestil verdien 5 for rapportering av loggdata fra utviklingsprosessen for løsningen.Alle andre positive heltallsverdier gir kun standardtype loggdata. Log_level an-gir mengden loggdata som rapporteres, men er ikke implementert. Denne verdiensettes med et positivt heltall.Plattformen gir ikke perfekte løsninger i hvert forsøk. Det er derfor vanlig å setteopp 10 forsøk av gangen for å være sikker på å få et perfekt resultat. Det gjøresenkelt ved å endre run parameteren runs til 10.Kon�gurasjons�la for sjakkbrettforsøket er vedlagt i appendiks A.
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Kapittel 6
Skalering og sjakkbrett
I dette kapittelet presenteres realiseringen av sjakkbrettmønsteret, vist i �gur 6.1med tilhørende skaleringseksperimenter. Realiseringen av sjakkbrettmønsteret bledelvis utført for å undersøke hvor godt EAen virket og delvis for å etablere en ret-ningslinje for implementering av plattformen. Strukturproblemer som sjakkbret-tet danner grunnlaget for videre eksperimentell analyse og plattformutvikling avutviklings- og evolusjonssystemet.

Figur 6.1: Ønsket mønster.Et sjakkbrettmønster har enkle koblinger mellom elletypene, men da alle elleneoppdateres i parallell vil organiseringen av et slik mønster likevel være en kompleksemergent omputation. Den enkle lokale oppførselen og de enkle lokale bindin-gene mellom strukturkomponentene i naboskapet for et sjakkbrettmønster er iseg selv ikke nok til å frambringe en global struktur. Dette skyldes samtidigheteni utviklingsprosessen der hvert naboskap må forholde seg til andre naboskap ien kompleks parallell oppdateringsprosess. Fitnessfunksjonene for å oppnå dettemønsteret er vist i algoritme 5.2. 41



6 SKALERING OG SJAKKBRETT6.1 Oppsett av forsøkEksperimentet settes opp som vist i �gur 6.2 og utføres med de 3 elletypene visti tabell 6.1. Genomet inneholder 30 gener som i kombinasjon med 6 gentyper ireglene gir et regelsett med 5 regler. Fenotypen er alltid kvadratisk og størrelsen 8tilsvarer da en organisme med 64 eller. Antall utviklingstrinn for alle skalerings-forsøkene satt til 100 for å gi større frihet for evolusjonen. Flertallet av individenevar ferdig utviklet før 20 utviklingstrinn. Resultateksempelet presentert i 6.3 erutført med tilsvarende oppsett som i 6.2, men med development_steps satt til20. Populasjonsstørrelsen var 5 for alle forsøkene. Forsøkene terminerer alltid foret maksimalt antall generasjoner som i dette eksperimentet er satt til 3000. Artener satt til neutral siden et sjakkbrettmønster er målet for eksperimentet. Evo-lusjonen benytter dermed evalueringsprosessen for sjakkbrettindivider beskrevet i5.1.3.============================================================#.8x8�100�5�30�neutral============================================================genome_size:30spicies:neutralrulesize:6terminator:generationsphenotypesize:8initialpattern:singlecelldevelopmentsteps:100initialtype:blackpopulationsize:5evolutionmethod:randmut�3generations:3000storegenome:falseseedpopulation:false������������������������������������������������������������Figur 6.2: Sjakkbretteksperimentet ble utført med detteoppsettet
Type Navn Gra�skB SortW HvitZ TomTabell 6.1: Sjakkbret-teksperimentene kunnebenytte disse elletypene.

6.2 ResultatGenotype- og fenotyperesultatet av et suksessfullt forsøk er vist i �gur 6.3. In-dividet er det beste i populasjonen etter 3000 generasjoner med oppsettet vist i6.2.Genomet for utviklingsprosessen er vist i �gur 6.3(a) og inneholder 3 growthregler og 2 hange regler. Etter endt utvikling oppnås en perfekt emergentsjakkbrettstruktur vist i 6.3(b). Figur 6.4 viser de første 12 utviklingstrinnenetil individet. Individet utvikles fra en enkelt sort elle til en multiellulær organ-isme med 64 eller som uttrykker det ønskede sjakkbrettmønsteret. Eksempeletviser en perfekt løsning. Fenotypen har en stabil struktur ved utviklingstrinn 11.Det skjer altså ingen endring i fenotypen fra utviklingstrinn 11 til trinn 19.42



6 SKALERING OG SJAKKBRETTOrganismen i �gur 6.3 endte på 3200 i �tness for sin strukturelle komposisjon(fenotype�tness) og regel�tness på 286 hvor 100 poeng var for de 5 korrektereglene. Individet ble totalt tildelt en �tnessverdi på 3486.
(a) Genotypen. (b) Fenotypen.Figur 6.3: Det resulterende individet etter utvikling i et av forsøkene. (a) Resulterende regelsettetter tolkningen av genomet. Regel 0 har høyest prioritet. (b) Resulterende struktur etterutvikling av fenotypen.

(a) Oppstart (b) Trinn 0 () Trinn 1 (d) Trinn 2 (e) Trinn 3
(f) Trinn 4 (g) Trinn 5 (h) Trinn 6 (i) Trinn 7 (j) Trinn 8

(k) Trinn 9 (l) Trinn 10 (m) Trinn 11 (n) Trinn 19Figur 6.4: Utviklingstrinn for endelig individ. Mønsteret er stabilt fra trinn 11 til siste trinn,trinn 19.Figur 6.5 viser proliferasjonen (utbredelsen) av eller i fenotypen under utviklingeni �gur 6.4. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egen graf.Gra�argen assosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antalleteller er angitt i den venstre Y-aksen.I �gur 6.6 er genaktiveringsmønsteret vist for genotypen i �gur 6.3(a) medgenomstørrelse på 5 regler som gir perfekt løsning i siste utviklingstrinn. Figur 6.443



6 SKALERING OG SJAKKBRETT

Figur 6.5: Proliferasjonen av eller vist for de uttrykte elletypene i fenotypen under utviklingen i6.4. Proliferasjonen for hver enkelt elletype er vist med en egen farget graf. Gra�argen assosiertmed hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet eller er angitt i den venstre Y-aksen.

Figur 6.6: Regelaktiviteten under utvikling. Reglene fra 0 til 4 er plassert på den venstre Y-aksen. Regel 0 har høyest prioritet. Hver markering (o) i plottet indikerer at regelen ble aktivert igitt utviklingstrinn. Den høyre Y-aksen viser antallet eller med aktiv regel i gitt utviklingstrinn.Antallet aktive regler er likt antallet aktive eller og vises i den plotta grafen.44



6 SKALERING OG SJAKKBRETTviser utviklingen av fenotypen. Plottet i �gur 6.6 viser genaktivieringen (aktiveregler) og det totale antallet aktive regler i organismen for hvert utviklingstrinn.Reglene fra 0 til 4 er plassert på den venstre Y-aksen. Hver markering (o) i plot-tet indikerer at regelen ble aktivert i dette utviklingstrinnet. Den høyre Y-aksenviser antallet eller i organismen med en aktiv regel i det gitte utviklingstrinnet.Antallet aktive regler for hvert utviklingstrinn vises i den plotta grafen.Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimumpå 16 i utviklingstrinn 6. Fra utviklingstrinn 6 synker antallet aktive regler nedtil 0 i utviklingstrinn 12. Fenotypen har da kommet fram til en stabil struktur oghar ikke genregulatorisk aktivitet (aktive regler) etter trinn 11.6.3 Skalering av resultatHvilke ellulære strukturer det er mulig å bygge er avhengig av antall tilgjengeligeelletyper og antall tilgjengelige instruksjoner for konstruksjon [22℄. Nødvendigantall elletyper for generelle beregninger i ellulære maskiner ble undersøkt avSipper [17℄. Inspirert av disse resultatene ble eksperimenter med skalering avtilgjengelig informasjon utført [21℄. Forsøkene ble gjort for å undersøke hvordanskaleringen påvirket evolusjonen av genome brukt til utvikling.For å undersøke hvilken innvirkning fenotypestørrelsen har på resultatet av EAenble antall eller tilgjengelige for utviklingsprosessen økt. Det ble gjort �re ulikeforsøk med fenotypstørrelser med 16, 64, 256 og 1024 eller. Oppsettet er som i�gur 6.2, men phenotype_size varieres (4, 8, 16, 32) i de �re forsøkene.Fenotypens struktur ved start, vist i �gur 6.4(a), ble satt til å være en enkelt elleav typen sort og resten som tomme elletyper. Antallet utviklingstrinn (develop-ment_steps) ble satt til 100. Populasjonsstørrelsen er 5, og maksimalt antallgenerasjoner er 3000.Regler Størrelse SR
5 16 55%
5 64 64%
5 256 59%
5 1024 61%Tabell 6.2: Resultat med 5 regler: feno-typestørrelsen skalert fra 16 til 1024 eller.

Regler Størrelse SR
4 16 33%
4 64 41%
4 256 34%
4 1024 44%Tabell 6.3: Resultat med 4 regler: feno-typestørrelsen skalert fra 16 til 1024 eller.45



6 SKALERING OG SJAKKBRETTRegler Størrelse SR
6 16 68%
6 64 70%
6 256 73%
6 1024 66%Tabell 6.4: Resultat med 6 regler: fenotypestørrelsen skalert fra 16 til 1024 eller.Tabell 6.2 viser resultatet fra de �re forsøkene når fenotypestørrelsen økes. Itabellen viser Regler antall mulige regler i genomet. Størrelse er det maksimaleantallet eller tilgjengelige for utvikling, organismens maksimale størrelse. Suk-sessraten (SR) viser prosentandelen av perfekte løsninger funnet ved å repeterehvert forsøk 100 ganger.I tillegg til de �re forsøkene i tabell 6.2 ble det gjort to tilsvarende forsøk medfenotypskalering der størrelsen på genotypen ble endret. I tabell 6.3 er antallregler redusert til 5. Fenotypestørrelsen økes som før fra 16 til 1024 eller.I det siste eksperimentet vist i tabell 6.4 økes genotypestørrelsen til 6 regler, altsågenome_size lik 36. Igjen blir fenotypstørrelsen skalert opp fra 16 til 1024 elleri �re forsøk.
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Kapittel 7
Tallforhold
I dette kapittelet presenteres eksperimenter med tallforholdet mellom elletyperi fenotypen, illustrert i �gur 7.1. Eksperimentet ble utført som et første steg isøken etter en �tnessfunksjon for en �aggstruktur. En �tness basert på tallforholdsetter få begrensninger for evolusjonen og er en generell tilnærming som derforkan fungere godt sammen med andre �tnesskriterier.
Figur 7.1: Eksperimenter med tallforhold. Ønsket tallforhold settes i �tnessfunksjonen for åundersøke om fordelingen fremkommer i fenotypen, her illustrert for tallforholdet 3:3:4 mellom3 elletyper.Beregningene som skal til for å holde orden på det totale antallet av hver el-letype er ikke en egnskap som enkeltellene eller naboskapene deres innehar.Det er ingen globale variable som kan telle elletypene i løpet av utviklingen.Tilbakemeldingen for hvor godt tallforholdet mellom elletypene er blir først gitt isiste utviklingstrinn, og det er altså generasjonene av populasjoner som må �nnefram til et stadig bedre tallforhold samtidig som ellerproliferasjonen foregår.Samtidigheten i utviklingsprosessen og fremveksten av en global inndeling fraden enkle lokale oppførselen tilsier at dette er en emergent omputation. Fitness-funksjonene for å oppnå denne inndelingen er vist i algoritme 5.3 for 2 uttrykteelltyper og i algoritme 5.4 for 3 uttrykte elletyper. 47



7 TALLFORHOLD7.1 Oppsett av forsøkEksperimentet settes opp som vist i �gur 7.2 og utføres med 2 og 3 mulige el-letyper i tillegg til tomme eller vist i tabell 7.1. Genomet inneholder 48 gener somi kombinasjon med 6 gentyper i reglene gir et regelsett med 8 regler. Fenotypen eralltid kvadratisk og størrelsen 16 tilsvarer da en organisme med 256 eller. Antallutviklingstrinn er satt til 100 og populasjonsstørrelsen til 5. Forsøkene terminereralltid for et maksimalt antall generasjoner som i dette eksperimentet er satt til3000. Arten er satt til �ag siden dette var første steg på veien mot en ny arts-de�nisjon i plattformen. Evolusjonen benytter tallforholdsalgoritmer tilsvarendealgoritme 5.3 og 5.4 i avsnitt 5.1.4. Tallforholdsalgoritmene i avsnitt 5.1.4 er re-sultat av disse eksperimentene. Det er ikke spesi�sert hvilken elletype som skalha hvilken andel, noe som gir evolusjonene større frihet.============================================================#.16x16)100)5)48)flag============================================================genome_size:48spicies:flagrulesize:6terminator:generationsphenotypesize:16initialpattern:singlecelldevelopmentsteps:100initialtype:blackpopulationsize:5evolutionmethod:randmuta)3generations:3000storegenome:falseseedpopulation:false))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))))Figur 7.2: Tallforholdseksperimentene ble utført med detteoppsettet
Type Navn Gra�skGr GrønnBu BlåR RødB SortW HvitZ TomTabell 7.1: Tallforhold-seksperimentene kunnebenytte disse elletypene.

7.2 ResultatGenotype- og fenotyperesultatet av et suksessfullt forsøk med tallforhold 3:3:4er vist i �gur 7.3. Individet er det beste i populasjonen etter 3000 generasjonermed oppsettet vist i �gur 7.2.Genomet for utviklingsprosessen er vist i �gur 7.3(a) og inneholder 2 growthregler og 6 hange regler. Etter endt utvikling oppnås en emergent struktursom vist i 7.3(b). Tallforholdet i strukturen er 75 sorte, 80 hvite og 101 rødemot den ideelle tilnærmingen 77:77:102 for 256 eller. Det tilsvarer en feilandelpå 2, 3%, altså 6 elletyper av 256 er feil. Figur 7.4 viser et utvalg av de 100utviklingstrinnene til individet. Individet utvikles fra en enkelt sort elle til enmultiellulær organisme med 256 eller som uttrykker det ønskede tallforholdet.Eksempelet viser en nærmest perfekt løsning. Fenotypen har en stabil struktur48



7 TALLFORHOLDved utviklingstrinn 47. Det skjer altså ingen endring i fenotypen fra utviklingstrinn47 til trinn 99.Organismen i �gur 7.3 endte på 12846 i �tness for sin strukturelle komposisjon(fenotype�tness) og regel�tness på 457 hvor 160 poeng var for de 8 korrektereglene. Individet ble totalt tildelt en �tnessverdi på 13303.
(a) Genotypen (b) FenotypenFigur 7.3: Det resulterende individet etter utvikling i et av forsøkene. (a) Resulterende regelsettetter tolkningen av genomet. Regel 0 har høyest prioritet. (b) Resulterende struktur etterutvikling av fenotypen.Figur 7.7(a) viser proliferasjonen av eller i fenotypen under utviklingen i �gur7.4. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egen graf. Gra�argenassosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet eller er angitti den venstre Y-aksen.I �gur 7.7(b) er genaktiveringsmønsteret vist for genotypen i �gur 7.3(a) medgenomstørrelse på 8 regler som gir god løsning i siste utviklingstrinn. Figur 7.4viser utviklingen av fenotypen. Plottet i �gur 7.7(b) viser genaktivieringen (aktiveregler) og det totale antallet aktive regler i organismen for hvert utviklingstrinn.Reglene fra 0 til 7 er plassert på den venstre Y-aksen. Hver markering (o) i plot-tet indikerer at regelen ble aktivert i dette utviklingstrinnet. Den høyre Y-aksenviser antallet eller i organismen med en aktiv regel i det gitte utviklingstrinnet.Antallet aktive regler for hvert utviklingstrinn vises i den plotta grafen.Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimumpå 20 i utviklingstrinn 16. Fra utviklingstrinn 17 synker antallet aktive regler nedtil 0 i utviklingstrinn 47. Fenotypen har da kommet fram til en stabil struktur oghar ikke genregulatorisk aktivitet (aktive regler) etter trinn 47.7.2.1 Tallforhold mellom to elletyperFire ulike resultatet av eksperimentene med 2 elletyper er vist i �gur 7.5. Isamtlige eksperimenter er oppsettet som vist i �gur 7.2. 49



7 TALLFORHOLD

(a) Oppstart (b) Trinn 0 () Trinn 1 (d) Trinn 2 (e) Trinn 3 (f) Trinn 4
(g) Trinn 5 (h) Trinn 6 (i) Trinn 7 (j) Trinn 8 (k) Trinn 9 (l) Trinn 10
(m) Trinn 18 (n) Trinn 19 (o) Trinn 20 (p) Trinn 21 (q) Trinn 22 (r) Trinn 23
(s) Trinn 42 (t) Trinn 43 (u) Trinn 44 (v) Trinn 45 (w) Trinn 46 (x) Trinn 99Figur 7.4: Utviklingstrinn for endelig individ. Mønsteret er stabilt fra trinn 46 til siste trinn,trinn 99.
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(a)Proliferasjonfor1:3:6statisk
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7 TALLFORHOLDFigur 7.5(a) viser proliferasjonen av eller i en fenotype med tallforhold satt til1:9. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egen graf. Gra�argenassosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet eller er angitt iden venstre Y-aksen. Plottet viser en jevn økning i antallet av både sorte og hviteeller. Begge elletypene når sin elleandel samtidig etter 30 utviklingstrinn. Detskjer ingen strukturell endring fra utviklingstrinn 32 til trinn 99. Fenotypen harda kommet fram til en stabil struktur. Tallforholdet i strukturen er 24 sorte og232 hvite mot det tilnærmede ideelle 26:230. Det tilsvarer en feilandel på 1, 6%,altså 4 elletyper av 256 er feil.Proliferasjonen for en alternativ løsning med tallforhold 1:9 er vist i �gur 7.5(b).Plottet viser også her en nesten jevn økning i antallet av både sorte og hvite eller,og at begge elletypene når sin elleandel samtidig etter 30 utviklingstrinn. Deri-mot ender fenotypen ikke opp med en statisk struktur, men isteden en dynamiskog periodisk osillerende struktur. Fenotypen er regelmessig og jevnt osillerendefra utviklingstrinn 30 til trinn 99. Tallforholdet i strukturen osillerer mellom 24sorte og 232 hvite og 25 sorte og 231 hvite. Sammenlignet med den ideelle tilnær-mingen på 26:230, tilsvarer dette en feilandel på 0, 8% eller 1, 6%, altså 2 eller4 elletyper av 256 er feil.I �gur 7.5() vises proliferasjonen av eller i et forsøk med tallforhold satt til3:7. Plottet viser en jevn økning i antallet av både sorte og hvite eller. Beggeelletypene når sin elleandel samtidig ved utviklingstrinn 30. Det skjer ingenstrukturell endring fra utviklingstrinn 30 til trinn 99. Fenotypen har da kommetfram til en stabil struktur. Tallforholdet i strukturen er 74 sorte og 182 hvite motden ideelle tilnærmingen på 77:179. Det tilsvarer en feilandel på 2, 3%, altså 4elletyper av 256 er feil.Figur 7.5(d) viser proliferasjonen av eller i et forsøk med tallforhold satt til5:5 (1:1). Plottet viser en kraftig økning i antallet hvite eller som rett førutviklingstrinn 30 snur og synker i takt med det økende antallet sorte eller. Beggeelletypene når ved utviklingstrinn 52 verdier (115 sorte og 145 hvite) som villegitt et godt resultat. Derimot øker forskjellen i andelene og ved utviklingstrinn 72har de stabilisert seg på 78 sorte og 180 hvite eller. Det skjer ingen strukturellendring fra utviklingstrinn 78 til trinn 99. Fenotypen har da kommet fram tilen stabil struktur. Det ideelle tilnærmede tallforholdet for 256 eller er 128:128.Løsningen har en feilandel på 40, 6%, altså 104 elletyper av 256 er feil.54



7 TALLFORHOLD7.2.2 Tallforhold mellom tre elletyperTo ulike resultatet av eksperimentene med 3 elletyper og tallforholdet 1:3:6 ervist i �gur 7.6. I samtlige eksperimenter er oppsettet som vist i �gur 7.2.Figur 7.6(a) viser proliferasjonen av eller i fenotypen under utviklingen når tall-forhodet er 1:3:6. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egengraf. Gra�argen assosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antalleteller er angitt i den venstre Y-aksen.I �gur 7.6(b) er genaktiveringsmønsteret vist for individet i �gur 7.6(a) medgenomstørrelse på 8 regler som gir en god løsning i siste utviklingstrinn. Plottet i�gur 7.6(b) viser genaktivieringen og det totale antallet aktive regler i organismenfor hvert utviklingstrinn. Reglene fra 0 til 7 er plassert på den venstre Y-aksen.Hver markering (o) i plottet indikerer at regelen ble aktivert i dette utviklingstrin-net. Den høyre Y-aksen viser antallet eller i organismen med en aktiv regel i detgitte utviklingstrinnet. Antallet aktive regler for hvert utviklingstrinn vises i denplotta grafen.Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimumpå 41 i utviklingstrinn 15. Fra utviklingstrinn 15 synker antallet aktive regler nedtil 0 i utviklingstrinn 31. Fenotypen har da kommet fram til en stabil struktur oghar ikke genregulatorisk aktivitet etter trinn 31.Tallforholdet i strukturen er 23 sorte, 75 hvite og 158 røde mot den ideelletilnærmingen på 26:77:153. Det tilsvarer en omtrentlig feilandel på 3, 9%, altså10 elletyper av 256 er feil.Proliferasjonsdiagrammet for et alternativt resultat er vist i �gur 7.6(). Tall-forholdet er også her 1:3:6. I �gur 7.6(d) er genaktiveringsmønsteret vist forindividet i �gur 7.6().Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et mak-simum på 171 i utviklingstrinn 29. Fra utviklingstrinn 31 synker antallet aktiveregler ned til 150 i utviklingstrinn 99. Mønsteret stabiliseres altså ikke av den gen-regulatorisk aktiviteten, men avslutter utviklingen umiddelbart i trinn 99 sidenindividet har en begrenset utviklingssyklus på 100 trinn. Individet ender ikke oppmed en statisk struktur, men en dynamisk og periodisk osillerende struktur.Fenotypen er regelmessig og jevnt osillerende fra utviklingstrinn 52 til trinn 99.Tallforholdet i strukturen osillerer rundt forholdet 31 hvite, 78 røde og 147 sortesom var forholdet i trinn 99. Den ideelle tilnærmingen var 26:77:153 så i siste55



7 TALLFORHOLDtrinn hadde individet en feilandel på 4, 7%, tilsvarende 12 elletyper feil av 256eller.Figur 7.7() viser proliferasjonen av eller i et forsøk med tallforhodet 1:1:8.Tilhørende genaktiveringsmønsteret er vist i �gur 7.7(d).Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimumpå 31 i utviklingstrinn 16. Fra utviklingstrinn 16 synker antallet aktive regler nedtil 0 i utviklingstrinn 31. Fenotypen har da kommet fram til en stabil strukturog har fra utviklingstrinn 31 til 99 verken genregulatorisk aktivitet eller endringi fenotypestrukturen.Tallforholdet i strukturen er 22 sorte, 210 hvite og 24 røde mot den ideelletilnærmingen på 26:26:204. Det tilsvarer en feilandel på 4, 7%, altså 12 elletyperav 256 er feil.7.2.3 Tallforhold og feilandel oppsummertFeilandelene for alle tallforholseksperimentene er vist i tabell 7.2 og tabell 7.3.Tallforhold Feilandel
1 : 9 1,6%
1 : 9 1,6%
3 : 7 2,3%
1 : 1 40,6%Tabell 7.2: Oppsummering av feilandelen itallforholdene med 2 elletyper.

Tallforhold Feilandel
1 : 1 : 8 4,7%
1 : 3 : 6 3,9%
1 : 3 : 6 4,7%
3 : 3 : 4 2,3%Tabell 7.3: Oppsummering av feilandelen itallforholdene med 3 elletyper.
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Kapittel 8
Flaggmønster
I dette kapittelet presenteres realiseringen av �aggmønsteret, vist i �gur 8.1 medtilhørende skaleringseksperimenter. Realiseringen av �aggmønsteret ble delvis ut-ført for å gi plattformen en utfordring som ennå ikke hadde blitt løst og delvisfor å katalysere et økt behov for forbedringer i plattformen. Strukturproblemetkrevde eksperimentell utarbeiding av en egnet �tnessfunksjon basert på analyseav loggdata fra plattformen.
Figur 8.1: Ønsket mønster. Forholdet 3-3-4 benyttes siden dette ga godt resultat i tallforhold-seksperimentet. Celletype(farge) og posisjon til hver andel bestemmes av evolusjonen.Et trikolor �aggmønster har kompliserte koblinger mellom elletypene, og alleellene oppdateres i parallell. Organiseringen av et slik mønster er en kompleksemergent omputation. Den enkle lokale oppførselen og de enkle lokale bindin-gene mellom strukturkomponentene i naboskapet for et �aggmønster er i segselv ikke nok til å frambringe en global struktur. Dette skyldes samtidigheteni utviklingsprosessen der hvert naboskap må forholde seg til andre naboskap ien kompleks parallell oppdateringsprosess. Fitnessfunksjonene for å oppnå dettemønsteret er vist i algoritme 5.3. 57



8 FLAGGMØNSTER8.1 Oppsett av forsøkEksperimentet settes opp som vist i �gur 8.2 og utføres med de 6 elletypene visti tabell 8.1. Genomet inneholder 96 gener som i kombinasjon med 6 gentyper ireglene gir et regelsett med 16 regler. Fenotypen er alltid kvadratisk og størrelsen16 tilsvarer da en organisme med 256 eller. Antall utviklingstrinn er satt til 100og populasjonsstørrelsen til 10. Forsøkene terminerer alltid for et maksimalt antallgenerasjoner som i dette eksperimentet er satt til 10000. Arten er satt til �agsiden et �aggmønster er målet for eksperimentet. Evolusjonen benytter dermedevalueringsprosessen for �aggindivider beskrevet i 5.1.4.============================================================#.16x16M100M10M96Mflag============================================================genome_size:96spicies:flagrulesize:6terminator:generationsphenotypesize:16initialpattern:singlecelldevelopmentsteps:100initialtype:greenpopulationsize:10evolutionmethod:randmutM3generations:10000storegenome:falseseedpopulation:falseMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMMFigur 8.2: Flaggeksperimentet ble utført med dette oppsettet.
Type Navn Gra�skGr GreenBu BlueR RedB BlakW WhiteZ EmptyTabell 8.1: Flaggeksperi-mentet kunne benytte disseelletypene.8.2 ResultatGenotype- og fenotyperesultatet av et suksessfullt forsøk er vist i �gur 8.3. Indi-videt er det beste i populasjonen etter 10000 generasjoner med oppsettet vist i8.2.Genomet for utviklingsprosessen er vist i �gur 8.3(a) og inneholder 7 growth re-gler og 9 hange regler. Etter endt utvikling oppnås en nesten perfekt emergentsjakkbrettstruktur vist i 8.3(b). Figur 8.4 viser et utdrag av de 100 utviklingstrinnenetil individet. Individet utvikles fra en enkelt grønn elle til en multiellulær organ-isme med 256 eller som nesten uttrykker det ønskede �aggmønsteret. Eksem-pelet viser en nesten perfekt løsning. Fenotypen har ikke en stabil struktur vedutviklingstrinn 99.Organismen i �gur 8.3 endte på 7676 i �tness for sin strukturelle komposisjon(fenotype�tness) hvor 2183 poeng var for tallforholdet mellom elletypene og1873 poeng for radkoblingene. Regel�tnessen var på 1823 hvor 320 poeng varfor de 16 korrekte reglene. Individet ble totalt tildelt en �tnessverdi på 9499.58



8 FLAGGMØNSTER
 #  R  C  N  S  E  W
 0 DC DC DC
 1 DC
 2
 3 Ge DC
 4
 5 Gs DC DC DC
 6 DC
 7 DC
 8 DC
 9 DC DC
10 Ge DC DC
11 Gw DC DC DC
12 Gw DC DC
13 Gw DC DC
14 DC DC
15 Ge DC DC(a) Genotypen. (b) Fenotypen.

Figur 8.3: Det resulterende individet etter utvikling i et av forsøkene. (a) Resulterende regelsettetter tolkningen av genomet. Regel 0 har høyest prioritet. (b) Resulterende struktur etterutvikling av fenotypen.Figur 8.5 viser proliferasjonen (utbredelsen) av eller i fenotypen under utviklingeni �gur 8.4. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egen graf.Gra�argen assosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antalleteller er angitt i den venstre Y-aksen.I �gur 8.6 er genaktiveringsmønsteret vist for genotypen i �gur 8.3(a) medgenomstørrelse på 16 regler som gir nesten perfekt løsning i siste utviklingstrinn.Figur 8.4 viser utviklingen av fenotypen. Plottet i �gur 8.6 viser genaktivierin-gen (aktive regler) og det totale antallet aktive regler i organismen for hvertutviklingstrinn. Reglene fra 0 til 15 er plassert på den venstre Y-aksen. Hvermarkering (o) i plottet indikerer at regelen ble aktivert i dette utviklingstrinnet.Den høyre Y-aksen viser antallet eller i organismen med en aktiv regel i det gitteutviklingstrinnet. Antallet aktive regler for hvert utviklingstrinn vises i den plottagrafen.Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimumpå 80 i utviklingstrinn 99. Fenotypen kommer fram til en struktur som fortsatt er isterk endring ved endt utvikling i trinn 99. Mønsteret stabiliseres altså ikke av dengenregulatorisk aktiviteten (aktive regler), men avslutter utviklingen umiddelbarti trinn 99 siden individet har en begrenset utviklingssyklus på 100 trinn.
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8 FLAGGMØNSTER

(a) Oppstart (b) Trinn 0 () Trinn 1 (d) Trinn 2 (e) Trinn 3 (f) Trinn 4
(g) Trinn 14 (h) Trinn 15 (i) Trinn 16 (j) Trinn 17 (k) Trinn 18 (l) Trinn 19
(m) Trinn 20 (n) Trinn 21 (o) Trinn 22 (p) Trinn 23 (q) Trinn 24 (r) Trinn 25
(s) Trinn 68 (t) Trinn 69 (u) Trinn 70 (v) Trinn 71 (w) Trinn 72 (x) Trinn 73

(y) Trinn 98 (z) Trinn 99Figur 8.4: Et utvalg av de 100 utviklingstrinnene til individet i �gur 8.3. En animasjon avutviklingen kan sees under Flagg 1 i [19℄.
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8 FLAGGMØNSTER
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Figur 8.5: Proliferasjonen av eller vist for de uttrykte elletypene i fenotypen under utviklingen i8.4. Proliferasjonen for hver enkelt elletype er vist med en egen farget graf. Gra�argen assosiertmed hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet eller er angitt i den venstre Y-aksen.
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8 FLAGGMØNSTER
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UtviklingstrinnFigur 8.6: Regelaktiviteten under utvikling. Reglene fra 0 til 15 er plassert på den venstreY-aksen. Regel 0 har høyest prioritet. Hver markering (o) i plottet indikerer at regelen bleaktivert i gitt utviklingstrinn. Den høyre Y-aksen viser antallet eller med aktiv regel i gittutviklingstrinn. Antallet aktive regler er likt antallet aktive eller og vises i den plotta grafen.
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8 FLAGGMØNSTER8.3 Skalering av resultatHvordan evolusjonen utnytter parameterene i systemet for å oppnå gode løsningerer interessant å undersøke. Spesielt vil løsningens avhengighet til fenotypestør-relsen være interessant. Skalerbarheten til løsningen er avhengig av regelsettetsgeneralitet og i hvor stor grad de avhenger av parametere som fenotypestørrelsenog antall utviklingstrinn for å oppnå �aggmønsteret.Forsøkene er gjort med det samme genomet og dermed det samme regelsettetsom vist i �gur 8.3(a). Det første eksperimentet gjøres ved å utvikle individet påen skalert fenotype av 64 eller. Det andre eksperimentet gjøres med 1024 eller.Oppsettet er som i �gur 8.2, men det er kun utviklingsprosessen for individetmed genomet fra 8.3(a) som utføres. Population_size og generations er derforbegge satt til verdien 1, og seed_population til yes som forklart i 5.2.Fenotyperesultatet er vist i �gur 8.7 og 8.11.Figur 8.8 viser et utvalg av de 100 utviklingstrinnene til individet utviklet i en64 ellers fenotype. Den multiellulære organismen har ikke tilsvarende struktursom tilsvarende genom utviklet i en 256 ellers fenotype. Fra utviklingstrinn 38og til 99 skjer det ingen uttrykte strukturelle endringer i fenotypen.Figur 8.12 viser et utvalg av de 100 utviklingstrinnene til individet utviklet i en1024 ellers fenotype. Den multiellulære organismen har ikke tilsvarende struktursom tilsvarende genom utviklet i en 256 ellers fenotype. Fenotypestrukturen erfortsatt i endring ved utviklingstrinn 99.
Figur 8.7: Det resulterende individet etter utvikling. Fenotypen er skalert til 8 ganger 8 eller.Individets regelsett fra tolkningen av genomet er identisk med genotypen i �gur 8.3(a).Figur 8.9 viser proliferasjonen (utbredelsen) av eller i fenotypen under utviklingeni �gur 8.8. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egen graf.Gra�argen assosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antalleteller er angitt i den venstre Y-aksen. 63
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(a) Oppstart (b) Trinn 0 () Trinn 1 (d) Trinn 2 (e) Trinn 3 (f) Trinn 4
(g) Trinn 5 (h) Trinn 6 (i) Trinn 7 (j) Trinn 8 (k) Trinn 9 (l) Trinn 10
(m) Trinn 11 (n) Trinn 12 (o) Trinn 13 (p) Trinn 14 (q) Trinn 15 (r) Trinn 16
(s) Trinn 23 (t) Trinn 24 (u) Trinn 25 (v) Trinn 26 (w) Trinn 27 (x) Trinn 28

(y) Trinn 39 (z) Trinn 40Figur 8.8: Et utvalg av de 100 utviklingstrinnene til et individ med identisk genotype som i8.3(a). Fenotypen er skalert ned til en 8 ganger 8 ellulær matrise for å undersøke reglenesavhengighet til fenotypestørrelsen.
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Figur 8.9: Proliferasjonen av eller vist for de uttrykte elletypene i fenotypen under utviklingen i8.8. Proliferasjonen for hver enkelt elletype er vist med en egen farget graf. Gra�argen assosiertmed hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet eller er angitt i den venstre Y-aksen.
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UtviklingstrinnFigur 8.10: Regelaktiviteten under utvikling. Reglene fra 0 til 15 er plassert på den venstreY-aksen. Regel 0 har høyest prioritet. Hver markering (o) i plottet indikerer at regelen bleaktivert i gitt utviklingstrinn. Den høyre Y-aksen viser antallet eller med aktiv regel i gittutviklingstrinn. Antallet aktive regler er likt antallet aktive eller og vises i den plotta grafen.
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8 FLAGGMØNSTERI �gur 8.10 er genaktiveringsmønsteret vist for genotypen i �gur 8.3(a) medgenomstørrelse på 16 regler som ikke gir en god løsning i siste utviklingstrinn.Figur 8.8 viser utviklingen av fenotypen. Plottet i �gur 8.10 viser genaktivierin-gen (aktive regler) og det totale antallet aktive regler i organismen for hvertutviklingstrinn. Reglene fra 0 til 15 er plassert på den venstre Y-aksen. Hvermarkering (o) i plottet indikerer at regelen ble aktivert i dette utviklingstrinnet.Den høyre Y-aksen viser antallet eller i organismen med en aktiv regel i det gitteutviklingstrinnet. Antallet aktive regler for hvert utviklingstrinn vises i den plottagrafen.Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimumpå 24 i utviklingstrinn 9. Fra utviklingstrinn 9 synker antallet aktive regler ogstabiliserer seg til 18 i utviklingstrinn 38. Fenotypen har da kommet fram til enstabil struktur, men har fortsatt genregulatorisk aktivitet (aktive regler) fra trinn38 og helt til siste trinn, trinn 99. De aktive reglene i denne perioden uttrykkerendringer som bevarer strukturen oppnådd i trinn 38.
Figur 8.11: Det resulterende individet etter utvikling. Fenotypen er skalert til 16 ganger 16eller. Individets regelsett fra tolkningen av genomet er identisk med genotypen i �gur 8.3(a).Figur 8.13 viser proliferasjonen (utbredelsen) av eller i fenotypen under utviklin-gen i �gur 8.12. Proliferasjonen av hver enkelt elletype er vist med en egen graf.Gra�argen assosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet ellerer angitt i den venstre Y-aksen.I �gur 8.14 er genaktiveringsmønsteret vist for genotypen i �gur 8.3(a) medgenomstørrelse på 16 regler som ikke gir en god løsning i siste utviklingstrinn.Figur 8.12 viser utviklingen av fenotypen. Plottet i �gur 8.14 viser genaktivierin-gen (aktive regler) og det totale antallet aktive regler i organismen for hvertutviklingstrinn. Reglene fra 0 til 15 er plassert på den venstre Y-aksen. Hvermarkering (o) i plottet indikerer at regelen ble aktivert i dette utviklingstrinnet.Den høyre Y-aksen viser antallet eller i organismen med en aktiv regel i det gitteutviklingstrinnet. Antallet aktive regler for hvert utviklingstrinn vises i den plottagrafen.Plottet har et økende antall aktive regler fra første utviklingstrinn til et maksimum67



8 FLAGGMØNSTER
(a) Oppstart (b) Trinn 0 () Trinn 1 (d) Trinn 2 (e) Trinn 3
(f) Trinn 4 (g) Trinn 30 (h) Trinn 31 (i) Trinn 32 (j) Trinn 33
(k) Trinn 34 (l) Trinn 35 (m) Trinn 36 (n) Trinn 37 (o) Trinn 38
(p) Trinn 39 (q) Trinn 40 (r) Trinn 41 (s) Trinn 91 (t) Trinn 92
(u) Trinn 93 (v) Trinn 94 (w) Trinn 95 (x) Trinn 98 (y) Trinn 99Figur 8.12: Et utvalg av de 100 utviklingstrinnene til et individ med identisk genotype som i8.3(a). Fenotypen er skalert opp til en 16 ganger 16 ellulær matrise for å undersøke reglenesavhengighet til fenotypestørrelsen.68
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Figur 8.13: Proliferasjonen av eller vist for de uttrykte elletypene i fenotypen under utviklingeni 8.12. Proliferasjonen for hver enkelt elletype er vist med en egen farget graf. Gra�argenassosiert med hver elletype er gitt øverst i diagrammet. Antallet eller er angitt i den venstreY-aksen.
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UtviklingstrinnFigur 8.14: Regelaktiviteten under utvikling. Reglene fra 0 til 15 er plassert på den venstreY-aksen. Regel 0 har høyest prioritet. Hver markering (o) i plottet indikerer at regelen bleaktivert i gitt utviklingstrinn. Den høyre Y-aksen viser antallet eller med aktiv regel i gittutviklingstrinn. Antallet aktive regler er likt antallet aktive eller og vises i den plotta grafen.
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8 FLAGGMØNSTERpå 131 i utviklingstrinn 33. Fra utviklingstrinn 33 faller antallet aktive regler førdet øker igjen opp til det stabiliserer seg på 123 i utviklingstrinn 99. Fenotypenkommer fram til en struktur som fortsatt er i endring ved endt utvikling i trinn99. Mønsteret stabiliseres altså ikke av den genregulatorisk aktiviteten (aktiveregler), men avslutter utviklingen umiddelbart i trinn 99 siden individet har enbegrenset utviklingssyklus på 100 trinn.
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Kapittel 9
Analyse og diskusjon
I dette kapittelet presenteres analyse og diskusjon av resultatene fra kapittel 6, 7og 8. Kapittelet avsluttes med en oppsummert analyse og diskusjon av systemet.9.1 Skalering og sjakkbrettResultatet av skaleringsforsøkene viser at den evolusjonære algoritmen delvis op-prettholder suksessraten og i noen tilfeller også har fordel av det økte antalleteller i fenotypen. En klar tendens kan ikke sees ut fra statistikken, men resultatettenderer mer til en positivt eller nøytral endring av SR ved økt antall tilgjengeligeeller.Skaleringen av genotypen viser derimot en tydelig tendens oppsummert i tabell9.1. Suksessraten øker i samtlige �re forsøk for de tre ulike genotypestørrelsene.Gjennomsnittlig SR øker fra 38% med 4 regler til 60% med 5 regler og til slutt
69% med 6 regler. Regler SR(gj.snitt)

4 38%
5 60%
6 69%Tabell 9.1: Endringen i gjennomsnittlig suksessrate ved skalering av genotypen. Tabellen er enoppsummering av tabell 6.3, tabell 6.2 og tabell 6.4 73



9 ANALYSE OG DISKUSJON9.2 Tallforhold eksperimentResultatene av tallforholdseksperimentet med 2 elletyper vist i tabell 7.2 indik-erer bedre løsninger når andelene i tallforholdet har størst di�eranse. Den sværthøye feilandelen ved 1:1 tallforholdet ble bekreftet gjennom �ere repeterte forsøk.Resultatene viste seg å ha tilsvarende vanskeligheter med å stabilisere seg rundttallforholdet 1:1 med den implementerte �tnessfunksjonen i algoritme 5.3.Tallforholds�tnessen for 3 elletyper ble konstruert med utgangspunkt i resul-tatene fra tallforholdseksperimentene med 2 elletyper. Algoritmen vist i 5.4 kanaldri ha tallforhold med mindre di�eranse mellom andelene enn i forholdet 2:3.Det var opp til evolusjonen selv å velge hvilken elletype som skulle utgjøre denstørst andelen både for 2 og 3 elletyper. I eksperimentene med 2 elletyper,vist i �gur 7.5, har samtlige individer størst andel av hvite elletyper. Tilsvarendetendens �nnes ikke i eksperimentene med 3 elletyper. Det er en mulighet for atden initielle sorte elletypen har hatt innvirkning på resultatet.Det ble i tillegg utført forsøk med 5 elletyper, der kun 3 ble benyttet i �t-nessfunksjonen. Dette ga dårligere SR og skyldes antagelig at det økte antalletgentyper bidrar med ugunstige gentyper under tolkning av genom til regler.
9.3 Flaggmønster eksperimentEt godt �aggmønster (< 10% feilandel) ble funnet av plattformen i omtrent2 av 30 forsøk. De gode løsningene utnyttet faktorer som fenotypestørrelsenog antall utviklingstrinn konsekvent for å oppnå best mulig �aggstruktur i sisteutviklingstrinn.Skaleringsforsøket viste tydelig hvor bundet reglene er til fenotypstørrelsen. Evo-lusjonen kan kanskje klare å produsere et regelsett som vil gi riktig resultat vedubegrenset antall utviklingstrinn. Resultatene tyder på at det vil være vanskeligå oppnå med evolusjon og utvikling i en fenotype med fast størrelse.74



9 ANALYSE OG DISKUSJON9.4 SystemanalyseForsøkene presentert i oppgaven er alle eksperimentelle tilnærminger for plat-tformimplementasjonen. Det er allikevel mulig å trekke noen konklusjoner.Resultatene tyder blant annet på at økt informasjonsmengde i systemet kan haen positiv e�ekt på det evolusjonære søket. Dette ble observert ved å øke an-tall gener i genotypen og antall eller i fenotypen. Skaleringsresultatene medsjakkbrettmønsteret viste en tydelig tendens til at økt genotypestørrelse var gun-stig for suksessraten.I �aggeksperimentet ble det også tydelig hvor bunden evolusjonen var av sine om-givelser i form av parametrene fenotypestørrelse og antall utviklingstrinn. Evo-lusjonen hadde helt tydelig utnyttet fenotypestørrelsen for å klare å lage �ag-gmønsteret i løpet av 100 utviklingstrinn. I skaleringsforsøkene der individene bleplassert i andre omgivelser for utvikling, ga tilsvarende genotyper ulike uttryktefenotyper avhengig av omgivelsen, tilgjengelige antall eller.Eksperimentene viser mangfoldet av løsningsalternativer som evolusjon i et utviklingssys-tem gir. Løsningsalternativer som oppfyller de samme strukturelle kravene errepresentert i et variert utvalg av uttrykte fenotyper.Utfordringen med å balansere �tnessfunskjonen for �aggmønsteret viser hvordanbehovet for å de�nere gode �tnessfunksjoner for å løse stadig mer komplekseproblemer øker. Eksperimentresultatene underveis tyder på at evolusjonen stortsett velger enkleste utvei for å oppfylle kriteriene i �tnessfunksjonen. Det blirdermed viktig å kunne �nne gode generelle metoder for å de�nere �tnesskraveneopp mot hvert problem en ønsker å løse.
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Kapittel 10
Videre arbeid og konklusjon
10.1 Videre arbeidArbeidet utført i oppgaven er forskningsarbeid og både fokus og delmål har endretseg etter resultatene underveis. Mulige retninger for videre arbeid med plattfor-men nevnes her.Undersøkelse av e�ektiviteten i det evolusjonære systemet vil være av interessebåde med hensyn på økt suksessrate og som eksperimentell utforskning av hvor-dan nøytrale nett benyttes. Et større antall forsøk med arten simple for å un-dersøke SRen opp mot for eksempel arten neutral kan være et første steg. Re-sultatene kan gi grunnlag for utbedringer av implementasjonen eller for videreeksperimenter med alternative løsninger for nøytrale nett.Eksperimentet med �aggstruktur viste tydelig behovet av å kunne de�nere ogbalansere en god �tnessfunksjon. Konsekvensene av kriteriene i �tnessfunksjonenburde visualiseres. En tydeliggjøring av sammenhengen mellom kriterienes vektingi �tnessfunksjonen og parametrene i systemet kan gi et bedre grunnlag for åde�nere �ntessfunksjoner for mer komplekse løsninger.Eksperimentet med �aggmønsteret med økt antall generasjoner og genotype-størrelse kombinert med en mindre suksessrate tydeliggjør behovet for økt bereg-ningskapasitet. En utvidelse av plattformen mot maskinvare slik at de tyngsteberegningene kan sendes direkte til maskinvareplattformen for utvikling kan væreen løsning. Det vil da være viktig å utrede hvilke eksperimenter eller deler aveksperimenter det er ønskelig å simulere i programvare. Det vil typisk være deler77



10 VIDERE ARBEID OG KONKLUSJONhvor informasjonen under forsøket vanskelig lar seg hente ut fra maskinvareplat-tformen. En utvidelse av plattformen som kan være aktuell med en slik løsninger implementasjon av funksjonalitet i utviklingssystemet.10.2 KonklusjonI oppgaven ble en plattform for å eksperimentere med evolusjon for et utviklingssys-tem implementert i C++ programmet Exploreed. Gjennom en rekke eksperi-menter ble plattformens funksjonalitet forbedret og utvidet i takt med de eksper-imentelle oppgavene. Resultatet er eksperimentene presentert i denne hovedopp-gaven og plattformens kildekode vedlagt digitalt.Plattformen muliggjør omfattende eksperimentell utforskning av evolusjon forutvikling. Det er mulig å eksperimentere med en rekke systemparametere for åfå en eksperimentell forståelse av hvordan disse påvirker systemet.Nytten av plattformen er vist i eksperimentene i denne oppgaven. Resultateneviser at evolusjonen klarer å skape multiellulære emergent strukturer gjennomemergent omputation i en ellulære beregningsmaskin.Plattformen har muliggjort emergent omputation av et sjakkbrettmønster oget trikolor �aggmønster. Resultatene fra disse prosessene er presentert i visuellegrafer og animasjoner fra forsøkenes loggdata. Disse resultatene gir grunnlag foranalyse og videre eksperimentelt arbeid med plattformen.Resultatene tyder blant annet på at økt informasjonsmengde i systemet kan haen positiv e�ekt på det evolusjonære søket. Dette ble observert ved økning avantall gener i genotypen og antall eller i fenotypen.I �aggeksperimentet ble det også tydelig hvor bunden evolusjonen var av sineomgivelser som parametrene fenotypestørrelse og antall utviklingstrinn.Eksperimentene med tallforhold viser mangfoldet av løsningsalternativer som opp-fyller de samme strukturelle kravene.Hovedmålet med oppgaven var å lage et program som kunne benyttes i ulike evo-lusjonære parametere og metoders innvirkning på kunstig utvikling. Programmethar gjennom resultatene vist seg som en god plattform for å utvikle ellulærestrukturer.78



Tillegg A
Kon�gurasjons�l

sjakkoppsett.onf<?xml version="1.0" enoding="UTF-8"?><!-- Setup and onfiguration file for Exploreed --><onfig><run><exploration_name>8x8-100-5-30-neutral</exploration_name><priority value="1"/><runs value="1"/><output value="5"/><log_level value="1"/></run><exploration><name>8x8-100-5-30-neutral</name><genome_size value="30"/><rule_size value="6"/><speies>neutral</speies><phenotype_size value="8"/><development_steps value="100"/><population_size value="5"/><generations value="3000"/><terminator>generations</terminator><initial_pattern>single ell</initial_pattern><initial_type>blak</initial_type><evolution_method mutation_type="random" mutation_rate="3"/><store_genome>no</store_genome><seed_population>no</seed_population></exploration></onfig>
79



A KONFIGURASJONSFILForsøket settes i gang med kommandoen1:./exploreed - sjakkoppsett.onf

1Plattformen har en minnelekasje, så ved større eksperimenter er det mer e�ektivt åstarte med runs lik 1 og kun en run oppføring. For å utføre �ere repetisjoner av et forsøkstartes programmet slik: a=10;while test $a -gt 0;do eho $((a�));./exploreed -sjakkoppsett.onf;done der a er antall repetisjoner av forsøket.80



Tillegg B
Artikkel
Artikkelen med resultatene fra skaleringseksperimentene i kapittel 6 ble skrevet i sammarbeidmed min veileder Gunnar Tufte. Resultatene fra eksperimentene på våre ulike plattformervar sammenfallende og viste at økt informasjon kan ha positiv innvirking på resultatet avutviklingsprosessen. Det kan også se ut til at innvirkningen kan være uavhengig av valget avevolusjonær algoritme, da de to systemene har ulike EAer.Artikkelen ble akseptert til Codesoar workshoppen under GECCO konferansen 2006 der den vilbli presentert 9. juli 2006.Errata til artikkelen:I Figur 6 skal Step 4 inneholde 2 sorte elletyper til i elle(7,4) og elle(7,6) som vist i 6.4(e).Regel 0 i Table2 er feil og skal ha elletypen W (hvit) i Result gentypen tilsvarende regel 4 i�gur 6.3(a).
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ABSTRACT
An articial Development approach aimed at development
of electronic circuits has functional circuits as the end prod−
uct. Functionalit y of circuits are given by the topology of
the phenotype. The article investigates if the iterativ e pro−
cessing of the genome in a development processcan take
advantage of the information provided in the genome and
the information available in the emerging phenotype. The
development processdescribed is a rule−basedsystem on a
non−uniform Cellular Automata topology. The experiments
presented investigate scaling of available resources in the
phenotype for evolution of structural properties and genome
scaling for expressing functionalit y in the structure of the
emerging phenotype.

Categories and Subject Descriptors
B.6.1 [Hardw are ]: Design Styles| Cellular arrays and au−
tomata

General Terms
Design

Keywords
Development, Cellular Computation, Scaling

1. INTRODUCTION
In Evolvable Hardware (EHW), Evolutionary Algorithms

(EAs) are used to evolve electronic circuits. In general, a
one−to−onemapping for the genotype−phenotype transition
is assumed. Use of a one−to−onemapping assumesa geno−
type consisting of a complete blueprin t of the phenotype.
For an electronic circuit, the genotype thus completely de−
scribes the circuit topology i.e. the components and their
interconnections. This description may be said to be a struc−
tural description. Interpretation of this structural informa−
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tion provides us with the circuit functionalit y. Electronic
circuits may be said to be complex due to their complex
structure and/or complex functionalit y.

The approach of evolutionary design [3] may be an al−
ternativ e to today’s view on how circuits and computation
machines are designedand operates. If an alternativ e design
approach is to be used it may be that today’s view on a ma−
chine’s components and architecture constrains the design
approach [16].

The Cellular Computation paradigm [21] may be an alter−
nativ earchitecture. Cellular Computation oer a theoretical
platform [20] realisable in today’s hardware technology [27]
exploiting the principles of a global behaviour emerging from
local cell interactions in a parallel architecture.

The massive parallel computation power of cellular com−
putation is hard to exploit using traditional design and pro−
gramming methods. Moving away from a traditional ap−
proach towards adaptiv emethods [21], includes systemswhere
the programmer (or designer) can not explicitly specify the
complete system [20]. An adaptiv e approach, e.g. EAs, may
be suited but constraints of the algorithm itself can be added
into the design process. EAs are resource−greedy, accom−
panied by direct mapping and often suer from a scaling
problem [4].

One solution to the resource greedy nature of EAs is to
follow nature’s example and shrink the genotype in some
way. Natures way of handling complexity clearly points in
the direction of a non one−to−onemapping from genotype to
phenotype. Natures processof development where a zygote
develop to a multicellular organism [30] can be included in
an EA to increasescalability [2].

In biological development, an initial unit | a cell, holds
the complete building plan (DNA). It is important to note
that this plan is generative | it describes how to build the
system, not what the system will look lik e. Units have inter−
nal state, can communicate locally, can move, spawn other
units or die. Groups of units may also exhibit group−wise
behaviour i.e. a group state.

The global developmental stages from the zygote (fer−
tilised egg) to the multicellular organism, although interde−
pendent and not strictly sequential, may be categorised as
pattern formation; morphogenesis; cell dier entiation and
growth [30].

Evaluation of individuals in a developmental system is
usually based on properties of the phenotype i.e. the nal
developed phenotype or the emerging phenotype. In con−
trast to a one−to−onemapping where the phenotype may be82
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identical to the genotype [12]. The genotype in a develop−
ment system may only provide information regarding the
phenotype or it’s functionalit y as the genome is processed
by the development process.

For development of structures e.g. ags [17], a graphical
representation of a ag is the output produced. Evaluation
is basedon structural properties of the phenotype given by
cells representing structural parts of a global property e.g. a
desired pattern of cells expressingcolours. The development
processin these ag examples have built a structure out of
cell interactions i.e. the global structure emergesout of local
interactions.

Development of functionalit y i.e. a phenotype structure
capable of computation, can use an evaluation basedon the
behaviour of the emerging phenotype. The Cellular Compu−
tation paradigm [21] used herein oer massive parallel com−
putation power in a cellular array. The emergent phenotype
consistsof computation elements in a cellular array. As such,
the evaluation can be basedon the functional properties ex−
pressedin the cellular array i.e. cellular computation [23].

As stated above the processingof genomesin a develop−
ment system makes it quite dieren t from a system using a
one−to−onemapping. The processingof the genome in the
development processin the cellular development approach
usedherein is basedon generegulation [24]. Generegulation
implies that dieren t parts of the genome are expressedin
dieren t cells at dieren t time in the emerging phenotype.
The phenotype emergesas a result of an interplay between
the genome and the emerging phenotype i.e. a processof
generegulation.

Way back in the work of Von Neumann [29] it is shown
that the number of available cell types and the number of
available construction instructions inuence on what cellu−
lar structure that can be built. In the work of Sipper [20]
the number of available cell typesrequired for general com−
putation is investigated for the purp oseof cellular machines.
Inspired by such approacheswe want to investigate how scal−
ing of available information inuence on evolution of devel−
opmental genomes.

Available information is herein scaledby two parameters.
First, the available size of the phenotype i.e. the number of
cells that can be exploited by the growth and dieren tiation
process. Second, the available number of genesin the gene
regulation network. The scaling of genome i.e. number of
genes,changes the available actions a cell can expressand
the number of regulation criteria the cell can interpret.

To explore the inuence of these two scaling parameters
two very dieren t approaches are presented. However both
uses the same cellular development process. Two dieren t
EAs are used. An Evolutionary Strategy (ES) is used in
experimental investigation of the scaling of available cells
i.e. phenotype scaling. A Genetic Algorithm (GA) is used
to investigate the inuence of available genes i.e. genome
scaling.

The two experiments presented targets evolution of genomes
for structural properties and functional properties respec−
tiv e. The goal of presenting two so dieren t approaches is
to show that they have interesting concurrent results that
appear independent of the EA included in the system.

The developmental model used in both experiments is
based on cellular development. The model include a cell
with functional components in addition to the required genome
and development mechanisms. As stated the main long term

goal is functional circuits. As such, functional cell compo−
nents are required to expressfunctionalit y. Expressing func−
tionalit y adds an extra processto the developmental system.
In addition to the processingof the developmental genometo
generate the emerging organism the functional components
of the emerging organism must be processed.

The resourcesrequired to processthe developmental genome
as to generate the emerging phenotype usually depend on
the sizeof the genomeand the amount of development steps.
The processingof the genomemay be a sequential or parallel
process. To express cells functionalit y the cell’s functional
components must also be processed. As such, the amount
of computational power required in each cell dependson the
processing of the genome and the processing necessaryto
express the cell’s functionalit y. The total amount of com−
putational power is given by the size of the cellular array,
i.e. the computational power required by the total number
of cells.

Herein the functional components of the cell are only pro−
cessedin the experiment of functional properties. The func−
tionalit y is evaluated on the nal development step. How−
ever, the functionalit y expressedin the organism at the −
nal development step arises as a result of processingof the
functional components on all available development steps.
To be able to carry out experiments including processingof
the functional components and the desired genome size in
realistic time a hardware experimental platform has been
implemented. The hardware platform oer true parallel
computation for expressingthe functionalit y of the cells, i.e.
the processingtime is not inuenced by the amount of cells
used. The processingof the genomeis a partly processedin
parallel oering a speed−upmaking it possibility to scaleup
the genomesize and still be able to perform experiments in
realistic time for the desired amount of cells.

The speed−upoered by the hardware platform is neces−
sary for the experiments regarding functional properties. In
the experiments regarding structural properties the genome
size is much smaller and the functional components of the
cells are not processed.As such, a software solution is pos−
sible. The reason for using both software and a hardware
platform in experiments is to be able to exploit the raw
power of hardware when necessaryand to be able to take
advantage of the exibilit y oered by software. Flexibilit y
here relates to the abilit y to exible monitoring of inter−
nal processesof the development process.However, running
a software solution is constrained by increasedcomputation
time for large genomes,simulation of functional components
and the amount of possiblecells.

The article is laid out asfollows: The cellular developmen−
tal model is presented in Section 2. Section 3 describes the
ES used and the experiments for phenotype scaling. The
GA used and experimental results for genome scaling are
presented in Section 4. A discussionof the experiments are
given in section 5. Finally , Section 6 concludes the work.

2. DEVELOPMENT MODEL
Including properties of biological development asdescribed

above into articial development do not needto achieve a re−
alistic model of development but are rather used to increase
the power of evolutionary computation or Evolvable hard−
ware (EHW) [6, 14, 18, 26, 28]. However, articial devel−
opment may also be used in studies by biologists as demon−
strated by Kumar’s [10] computational models of develop−83
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ment basedon, e.g. real biochemical pathways. The complex
3D shape and form in Kumar’s experiments, e.g. [11], il−
lustrate evolution together with development which achieve
complex structures.

Today’s electronic circuits are based on 2D silicon tech−
nology. As such, it is possibleand desirable to limit the com−
plexit y of the shape and form of the target for development.
In [6, 26] a 2D circuit close to the internal architecture of
FPGA devicesare usedasthe target for development of elec−
tronic circuits. Both approachesusesa intracellular commu−
nication restricted to a 2D Von Neumann neighbourhood.
However, the architecture and computation paradigme used
is quite dieren t. In Gordons work [8] successfulevolution
of adders and parit y problems was demonstrated. The ar−
chitecture of the circuit and computation performed may
be close to a traditional circuit even if the circuit solutions
found are not traditional adder designs. The architecture
of the developed circuit consists of combinatorial function
generators connected by wiring. As such, the circuit is
a combinatorial circuit consisting of inputs, computational
elements and outputs. The work herein is based on the
development model in [26] using a dieren t computational
paradigm, i.e. cellular computation. The computational el−
ements, i.e. functional components of the cell, are a sequen−
tial circuit including memory and combinatorial logic. The
architecture of the developmental circuits is based on the
cellular computation paradigm. The circuits functionalit y
is an emergent property. As such, the work of Gordon tar−
gets development of combinatorial circuits the work herein is
aimed towards development of emergent sequential circuits.

In [7] Gordon applies the developmental model to the task
of evolving pattern to demonstrate scalability. The results
show that the development model for electronic circuits also
can be applied to develop patterns. Herein a similar ap−
proach is taken. The development model is applied to the
task of development of a specic goal pattern. However, the
possiblecell typesare restricted to include only the required
typesi.e. the number of exploitable cell states (given by the
cell types) are at a minim um. In contrast the possible cell
types(or cell states given by the possibleprotein concentra−
tion) in [7] are not constrained as the goal is scaling of the
phenotype itself. Scaling herein investigate scaling of avail−
able resourcesin the phenotype for evolution of structural
properties.

Figure 1 shows the building block of the developmental
system presented herein | the cell. The cell is divided into
three parts: the genome (the building plan); the develop−
ment process(mechanisms for cell growth and dieren tia−
tion) and the functional component of the cell. The genome
consistsof rules of how to construct the multicellular organ−
ism i.e. a cellular array of functional components.

The genomeis basedon two typesof rules i.e. changeand
growth rules. Cell growth is a mechanism to expand the
organism and dieren tiation changesa cell’s type i.e. func−
tionalit y. Theserules are restricted to expressionsconsisting
of the type of the target cell and the types of the cells in
its von Neumann neighbourhood. The rules consist of a re−
sult and a condition. The result part of a change rule states
the type of cell the target is going to be changed into. The
conditional part describes the type of neighbourhood cells
to trigger the rule. A growth rule result gives the direction
of growth; grow from north Gn , east Ge , south Gs or west
Gw . Rules have the following valid conditions: valid cell
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Figure 1: Comp onen ts of the cellular Dev elopmen t
Mo del.

types, don’t care (DC), or empty. DC is not a valid target
condition.

Change rules have one restriction: a target cell can not
be changed from an empty to a valid non−empty cell type.
The reason behind this restriction is that we want growth
to handle the expansion of the organism. Growth rules have
two restrictions. First, the target cell must be empty { this
is to prevent growing over an existing cell and, therefore,
specialising the cell with a new cell type. Secondly, the cell
to be copied into the target can not be empty.
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Figure 2: Regulation of genes as in terpla y bet ween
the genome and the emerging phenot yp e.

Firing of a rule can causethe target cell to changetype, die
(implemented as a change of type) or causeanother cell to
grow into it. The current cell together with the neighbouring
cells control whether a rule is to be red or not. Figure 2
illustrates the process of evaluating a rule. For each cell
condition, the cell type is compared and if the condition is
true then that part of the rule is active. If all conditions
are active then the result will become active and the rule
will re. Activ ation of the result gene is expressedin the
emerging phenotype according to the action specied in the
result.

In a development genomemultiple rules are present. Mul−
tiple rules imply that more than one rule of a given cell may84



B ARTIKKEL
be activated at the same time if their conditions hold. To
ensure unambiguous rule ring, rule regulation is part of
the development process. If the rst rule is activated, the
second and third rule can not be activated. Activ ation of
the secondrule prevent activation of the third rule, etc i.e a
generegulation network.

The development processpresented is an autonomous pro−
cess.All cells in the cellular array can run the development
processin parallel. The functional components of the cells
are also a parallel architecture. As such parallel cellular de−
velopment starting from a single cell can develop to a multi−
cellular functional organism i.e. a cellular array constructed
of dieren t cell types.

The functional components of the cell is an Sblock [9].
The context of the Sblock’s look−up table (LUT) denes
it’s functionalit y and is herein also used to dene Sblocks
as cell types based on their functionalit y. The LUT is the
combinatorial component and the ip−op is the memory
element capable of storing the cells state. The output value
of an Sblock is synchronously updated and sent to all its
four neighbours | its Von Neumann neighbourhood, and
as a feedback to itself.

One update of the cell’s type given by the genome and
the execution of the development process is termed a de−
velopment step (DS). A development step is a synchronous
update of all cells in the cellular array. The update of the
cells functional components i.e. one clock pulse on the ip−
op, is termed a state step (SS).

The POE−model [19] has been established as a taxonomy
of biological inspired hardware. The POE−model classies
biological inspiration in the design of computing machines
along three axes: phylogeny, ontogeny, and epigenesis.The
phylogeny axis encompassesevolution. Ontogeny embraces
systems taking advantage of inspiration from biological de−
velopment. Systemscapable of acquiring and exploiting in−
formation i.e. learning, are placed along the epigenesisaxis.
A common property for designs exploiting ontogeny and
epigenesis,is the abilit y to shrink the level of information
neededto form a large complex organism [28].

A possibleapproach to hardware development of cell based
circuits is to include the genome,functional units and devel−
opment processin each cell [14, 15]. In the POEtic project
the goal is to include all of the three axesof the POE−model
in digital hardware. Others have included the evolution−
ary process in the hardware platform [13] targeting fault−
tolerance.

Another approach is to simplify each cell, in keeping with
the properties of cellular architectures, by removing the genome
and development process from the cell itself [25] thus in−
creasing the parallelism available to the functional parts of
the cell. The principle of a common genomeis still retained
as all the cells’ development actions are controlled by the
sameshared genomeeven if it is not stored in every cell.

Figure 3 illustrates the hardware implementation of the
cells with a centralised genome and development process
used in section 4. The xed partition consists of a com−
munication module (COM) for external communication and
genome download. The CTRL module manages the other
modules. The dieren t Cell types, i.e. LUT denitions are
stored in the Sblock denition module. The genomeis stored
in the Rule Memory. The Development Processupdates the
emerging phenotype based on the properties of the emerg−
ing phenotype and the genome. CONFIG is the interface
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Figure 3: Dev elopmen t pro cess in tegrated on−chip
together with an Sblo ck arra y.

to update the phenotype in the recongurable partition of
the FPGA. The ReadBack module can be used to collect
information from the phenotype. The emerging phenotype
develops in the recongurable partition. Each circle include
the functional components of the cell shown in Figure 1. The
Fitness module can be used to implement hardware tness
functions [1]. A detailed description of the modules can be
found in [25].

3. PHENOTYPE SCALING
The objectiv e is to evolve genomesthat can produce an

emerging phenotype using structural properties of the phe−
notype as the main evaluation criteria. The structural prop−
erty chosenis development of a predened pattern expressed
by the cell types in the nalised phenotype i.e. at the last
available development step.

The target pattern is a chessboard. To represent the
chessboard only two typesof cells are required i.e. cell type
is expressedas black or white. The development process
starts from a single cell and develops to an organism of size
given by the predened maximum phenotype size. In the
initial condition for development all cells but the rst single
cell is dened as empty.

The chessboard pattern is highly scalable and can pro−
vide a good foundation for exploration of the evolution and
development processes.

In this experiment the main scaling parameter investi−
gated is the phenotype size i.e. organism. As such, the
number of available cells in the phenotype is scaled while
keeping the genotype size constant. The experiments are
repeated for an increasing genotype size as an attempt to
relate the results to the genomescaling for evolution of func−
tional properties presented in section 4.

The development processused is the development model
presented in section 2. Even though a hardware implemen−
tation is available the experiments in section 3 are carried
out on a software platform. The experiments only take ad−
vantage of the cell types. The functional components of the85
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cell in Figure 1 are not implemented. However, the cells
expresstheir type as an intercellular property. In an evalua−
tion only targeting structural properties the cell type itself is
enough to expressa cellular building block in the phenotype
structure.

3.1 Evolutionary Algorithm
The evolutionary strategy chosenincorporates survivor se−

lection with elitism. Only cloning and mutation are used as
genetic operators. The population size is constant and only
the best individual is cloned to next generation. If there
are two or more best individuals equally t the newest one
is preferred. The rest of the individuals are deleted and
the new population is lled with mutants of the best. All
individuals are re−evaluated in each generation.

If an individual is mutated the mutation operator can
change one, two or three genes in the genome. The mu−
tation points are chosen randomly. A gene at a mutation
point is assigneda new random value. This might result in
no change.

Table 1: Dened Cell t yp es.

Cell Type
Cell Graphical

name representation
B B lack
W W hite
Z E mpty

Table 1 list the available cells and their graphical repre−
sentation used herein. The only cell types available are the
empty, black and white. In addition to the given cell types
the growth directions and DC condition are valid genetypes
in a rule.
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Figure 4: Mapping of gene values to gene t yp es.

The genome is a symbolic representation of positive in−
tegers. Each rule is indirectly represented by six genesin
sequence. The representation of each gene type i.e. B, W,
Z, DC and growth direction, is not direct. Instead each gene
value represents an addressto another gene in the genome.

Figure 4 illustrates the processof mapping the positive
integer generepresentation in the EA to the genetype rep−
resentation used in the development genomes. In the exam−
ple a two rule genomeis shown. The integer representation

represent each geneby a value from 0 to the number of avail−
able genes. Here 0 to 11. Each gene value is mapped to a
gene type in the following manner: The gene value, here 6
for the rst gene, points to gene number 6. Gene number
6 has the gene value 10. The gene type for the rst gene
is found by adding 1 to mod 8 of the averageof the sum of
the two genesgenevalues. The result is used as an address
to point in to a gene value to gene type LUT. As shown
the gene type for the rst gene in the rst rule is a growth
condition (Gn).

The genotype representation used in the EA have a neu−
tral mapping [5] to genomesthat can be processedby the
development processdescribed in section 2. The selection of
the newest individual if equally high tness is obtained can
exploit neutral jumps in the phenotype space[5].

3.2 Evaluation
As stated in section 1 evaluation in a development pro−

cessdepends on the interplay between the processingof the
genome in the cells and the emerging phenotype. As such,
the development processrequire genomescapable of growth
and dieren tiation to provide feedback to the EA. As an at−
tempt to provide genomescontaining valid rules to the de−
velopment processvalid geneentry in rules are rewarded |
a rule tness. To avoid waste of computation time only rule
tness is calculated for genomescontaining no valid rules
i.e. genomesare not processedby the development process
only rule tness points are given.
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Figure 5: Fitness poin ts based on correct comp osi−
tion of genes in a rule.

The rule tness is a function basedon three properties of
each rule in the genome. First, each gene is given a reward
independent of rule composition. That is, if a geneentry is
valid i.e. no DC in the action and no growth entry in the con−
ditional part. Second,the rule is given an increasing number
of points based on the correctness of the rule composition
i.e. the restrictions for growth and change rules. Third, a
valid rule is given a reward.

The three dieren t rule tness properties are rewarded
and weighted. Each correct gene is given 2 points. The
calculation for correctness in rule composition is shown in
Figure 5. If the action part and centre (C) condition is
correct for a change or growth rule 3 points are given. If
the action, centre and north (N) condition is fullled 4 more
points are given, etc. A total of 25 points if all geneentries
are correct. Each rule in compliance with all restrictions
is given 20 points. Note that rule tness value depends on
genomesize.86
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Genomesincluding valid rules are developed and given a

tness value based on the number of correct cell types in
the nalised developed phenotype i.e. on the last available
development step. Each structural correct cell type i.e. black
or white is given 50 points.

The development example in Figure 6 shows the steps for
the best individual after 3000 generations. This example
develops from single white cell to a multicellular organism
of 8 by 8 cells expressing the desired chessboard pattern.
The example shows a perfect solution. The phenotype is
structural stable at development step 12 i.e. no change in
the phenotype from development step 12.

The organism in Figure 6 obtained a tness of 3200for it’s
structural composition. A rule tness of 286 in total where
100 was rewarded for the 5 correct rules. The individual is
rewarded a total tness value of 3486.

Table 2: Genome for phenot yp e in Figure 6. Rule 4
have highest priorit y.

Rule
Result Cen ter North South East W est

[Action] [Cond] [Cond] [Cond] [Cond] [Cond]
4 Gw Z D C Z Z D C
3 Ge Z D C Z D C D C
2 Gs Z D C D C D C D C
1 W W W Z Z D C
0 B B B B B B

The genome for the development processshown in Fig−
ure 6 is presented in Table 2. The v e exploited rules con−
sists of three growth rules and two change rules.

3.3 Experiment and Results
To investigate how phenotype size inuence on the result

produced by the EA the number of cells available to develop−
ment was increased. Four dieren t runs were conducted for
phenotypesof size16, 64, 256 and 1024 cells. The genotype
size was set to 4 rules.

The initial condition was set to a single cell of type black
(the zygote). The number of available development steps
was set to 100. The population size is set to 5. The maxi−
mum number of available generations is 3000.

Table 3: Results of rule size 4: phenot yp e size scaled
from 16 to 1024 cells.

Rules Size SR
4 16 33%
4 64 41%
4 256 34%
4 1024 44%

Table 3 shows the results of the four runs increasing the
maximum sizeof the phenotype. In the table Rulesgivesthe
number of possible rules in the genome. Size is the maxi−
mum number of cells available for development i.e. organism
size. The SuccessRatio (SR) givesthe percentage of perfect
solutions found over the 100 runs.

In Table 4 the number of rules is increasedto 5 rules. The
sizeof the phenotype is increasedfrom 16 to 1024cells. The
results of the runs are presented in the table.

Finally in Table 5 the number of rules is increased to 6.
The sizeof the phenotype is again increasedfrom 16 to 1024

Table 4: Results of rule size 5: phenot yp e size scaled
from 16 to 1024 cells.

Rules Size SR
5 16 55%
5 64 64%
5 256 59%
5 1024 61%

Table 5: Results of rule size 6: phenot yp e size scaled
from 16 to 1024 cells.

Rules Size SR
6 16 68%
6 64 70%
6 256 73%
6 1024 66%

cells as for the two previous experiments. The results are
presented in the table.
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Figure 7: Gene activ ation pattern showing the rule
activit y in the dev elopmen t of the phenot yp e in Fig−
ure 6.

The geneactivation pattern for development of one of the
5 rule genotypesthat produced a perfect solution at the nal
development step is presented in Figure 7. Figure 6 shows
the development of the phenotype. The plot in Figure 7
illustrates the gene activation together with the number of
active rules in the organism at each development step. Rule
numbers from 0 to 4 are placed on the left Y−axis. The
mark (+) in the plot indicates that the rule was activated
at the given development step. The right Y−axis show the
number of cells in the organism with a active rule on a given
development step. The number of active rule cells at each
development step is illustrated by the plotted line.

The plot has an increasing number of active rules from
the rst development step to a maximum of 16 at develop−
ment step 6. From development step 6 the number of active
rules decreasesdown to 0 at the development step 12. The
phenotype has reached a state of structural stabilit y.87
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(a) Initial pattern (b) Step 1 (c) Step 2 (d) Step 3 (e) Step 4

(f ) Step 5 (g) Step 6 (h) Step 7 (i) Step 8 (j) Step 9

(k) Step 10 (l) Step 11 (m) Step 12 (n) Step 13

Figure 6: Dev elopmen t steps for nal individual. The pattern is stable from step 12 un til last step, step 20.
Grey cells are empt y(Z).

4. GENOME SCALING
From the task of evolving genomes for development of

organism with structural properties in the previous section
the task is now changed to evolve genomesfor development
of organisms with functional properties.

Functionalit y is expressedby the output of the functional
components of the cell shown in Figure 1. As such, state
stepsare required to measurefunctionalit y in the phenotype.

Evolution of static and sequential behaviour is dened in
[23]. Herein static behaviour is the target behaviour. Static
behaviour is expressedas a global property of all cells in−
cluded in the phenotype at a given state step at a given de−
velopment step. The global properties chosenis the number
of cells outputting a logical "1". As such, the GA search for
genomesthat can produce a phenotype consisting of suitable
cell types at a given development step producing a desired
state output at a given state step.

To be able to produce an organism able to output the
desired function of 1024 logical "1"s, the genome must be
capable of development of a structure that exploits all avail−
able cells. This structural requirement is not given in the
tness function but is a result of the fact that empty cells
must be occupied to change their output value. As such,
the functional goal can not be achieved if the phenotype
structures do not exploit all available cells.

The cellular array used consists of 1024 cells {an array
of 32 by 32 cells. The genome size is scaled by increasing
the number of available rules that can be exploited by the
development process.

The experiments are executed on a cPCI machine includ−
ing a cPCI PC running the GA. The genomes are trans−
ferred on the cPCI bus to the FPGA card. The develop−
ment processand functional behaviour of the cellular array
are executed in the FPGA. Information from the developing
phenotype is available by readback to the GA.

4.1 Evolutionary Algorithm
The approach here is to evolve genomesthat can produce

an emerging phenotype with functional properties. A xed
number of cell types to be exploited by evolution is chosen.
The number of development steps and state steps is set to
be xed. As such, evolution must be able to nd a solution
within the given parameters. The set of cell types used are
given in Table 6 together with their functional LUT deni−
tion and graphical symbols for graphical presentation.

The EA chosen is a straight forward Genetic Algorithm
(GA) [22]. The GA’s crossover operator for multiple crossover
points is modied. The modication has two purp oses.
First, to avoid the context of genes to be disturb ed, i.e.
genesrepresenting a cell type or growth direction is copied
unmodied by the crossover operator. Second, the num−
ber of crossover points is variable within a given range. The
variable number of points is implemented to be able to move
rules up and down in the ranking, i.e. placement within the
genome.

The representation of cell typesand growth directions are
not represented as symbols. Each gene is represented by a
given number of bits. Seventeen bits are used to represent88
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Table 6: Dened Cell t yp es and their functionalit y

Cell Type
LUT Function Graphical
hex name representation

0 0xF F F F 0000 E mpty
1 0xF F F F F F F E T 1
2 0xF F F E F E E 8 T 2
3 0xF E E 8E 880 T 3
4 0xE 8808000 T 4
5 0x80000000 T 5
6 0x96696996 X OR5
7 0x00000001 T 1
8 0x00010117 T 2
9 0x0117177F T 3
10 0x177F 7F F F T 4
11 0x7F F F F F F F T 5
12 0x69969669 X OR5

the twelve used cell types in Table 6 together with the four
possiblegrowth directions and the don’t care condition. The
genevalue is the number (sum) of bits set to logical "1" in
a gene.

Further, the genevalue does not directly reect the gene
type i.e. cell type, growth direction or condition. Instead of a
direct translation of genevaluesto genetypesa look−uptable
is usedto translate the genevalue to a genetype. The trans−
lation table used is given:

9; 15; 2; 3; 4; 5; 6; 17; 14; 7; 16; 17; 8; 0; 13; 11; 12; 10

A genevalue of zero point to the rst entry in the look−up
table dened as cell type 9 in Table 6. The entries 13 { 16
represents the four growth directions and 17 the don’t care
condition. Using a look−up table for gene translation has
two important properties. First, it is easy to remove cell
types from the available cells as cell types not represented
in the table can not be expressedin the phenotype. Second,
the table can be exploited by the genetic operators. A single
bit mutation in a gene will change the gene type one step
up or down the table.

The purp oseof the uneven distribution of genevalues to
genetypescausedby the genevalue representation is to keep
the experiments herein compatible with ongoing work.

4.2 Evaluation
The initial condition is applied before development starts.

This means that all cells are set or reset depending on the
given initial condition. To avoid empty cells updating their
output values from their von Neumann neighbourhood, all
cells of type Empt y are set to update their outputs based
on only their own output value at the previous clock pulse.
As such, a given empty cell will retain its initial state until
the emerging organism grows into it.

In contrast to the experiments in section 3, where a part of
the tness function is dened to reward rules that are com−
posed correctly, here the tness function rewards genomes
for including rules that is exploited during development.

In section 3 the argument for rewarding correct composi−
tion within a rule was to favour such genomesto be able to
exploit the genetic material towards genomesthat was ca−

pable of growth and dieren tiation i.e. a zygote that starts
to develop. Here a dieren t approach is taken. All genomes
in the initial population are made of genecombinations that
are valid rules. However, there are no mechanism preventing
the genetic operators to produce invalid rules.

A tness function that included activated rules in the
emerging phenotype together with the number of cells out−
putting a logical "1" at the nal state step at the nal de−
velopment step was dened. The tness function is the sum
of activated rules multiplied by 2 added to the number of
cells outputting a logical "1". As such, the number of cells
outputting a logical "1" denes the successof the structure
developed. Exploited rules keep useful exploitable genetic
material in the population.

The development example in gure 8 shows the develop−
ment of an organism of 32 by 32 cells over 50 development
steps. In the example a single cell of type XOR5 outputting
a logical "1" (the zygote) develops to a multicellular organ−
ism of 1024 cells. The target for evolution is to produce
organisms outputting as many logical "1"s as possible i.e.
1024. The nalised organism at the last available devel−
opment step is a structure of cell type 8 (T 2) and 11
(T 5). A genome size of 32 rules was used. Out of the
available rules 6 rules was exploited. The presented emerg−
ing phenotype is a result of 8619 generation of evolution.

The functional property of the phenotype was given a
score of 1024 points based on the number of logical "1"
outputted on the last state step of the last available de−
velopment step. The rule tness was given 12 points based
on the 6 exploited rules out of the available 32 rules in the
genome. A tness of 1038 points.

Table 7: Genome for phenot yp e in Figure 8. Rule
31 have highest priorit y.

Rule
Result Cen ter North South East W est

[Action] [Cond] [Cond] [Cond] [Cond] [Cond]
0 Gs D C D C Gs 3 D C
1 D C D C Gs Gs D C D C
2 D C D C Gs Gs 6 D C
3 Gs 0 6 Gw Gs D C
4 8 6 D C D C D C 8
5 D C D C 5 Gs 8 Gw
6 6 5 Gs Gs Gw Gs
7 D C D C D C Gw 8 D C
8 8 6 D C D C 6 D C
9 D C Gw 5 6 6 Gs

10 D C D C 6 Gw Gw 4
11 D C 6 5 D C D C D C
12 D C 6 Gw Gs D C 0
13 D C 6 D C Gs D C 8
14 D C Gw Gs D C 5 Gw
15 D C Gw 6 6 Gw Gs
16 Gn 0 D C D C D C D C
17 Gs 0 6 D C 6 5
18 Gw 0 D C D C D C D C
19 D C Gs D C Ge 6 5
20 D C D C Gw 5 4 D C
21 6 D C 8 D C Gs Gs
22 Gs 0 D C D C D C D C
23 6 8 11 D C 5 D C
24 D C Gw Gs 0 Gs D C
25 D C Gs Gw D C D C Gs
26 8 D C 5 Gs Gw Gs
27 Gw D C 0 Gs D C D C
28 Gw 0 Gw Gs Gs 0
29 Gs 0 Gs D C 8 D C
30 Gs 0 5 Gw D C Gs
31 11 8 D C 6 D C D C

The genome for the development processshown in Fig−
ure 8 is shown in Table 7. The 6 exploited rules consists of
three growth rules and three change rules.

4.3 Experiment and Results
The initial state is set to be a single cell of type 6 (X OR5)89
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(a) Initial pattern (b) Step 1 (c) Step 2 (d) Step 3

(e) Step 3 (f ) Step 4 (g) Step 5 (h) Step 6

(i) Step 7 (j) Step 8 (k) Step 9 (l) Step 10

(m) Step 11 (n) Step 12 (o) Step 13 (p) Step 49

Figure 8: Selected dev elopmen t steps for dev elopmen t of static behaviour. The output states of the cells
mak es a bit arra y of 1024 cells outputting a logical "1".

the cell is set to output a logical "1". The population size
is set to 16. The genomesize was scaled from 4 to 32 rules.
Development steps were set to 50. State steps for each de−
velopment step was set to 30. The number of activated rules
and the cell typesin the cellular array was recorded together
with the tness value.

Note that due to it’s functional properties of once set al−
ways producing a logical "1" the cell type T 1 is not
included in the runs.

Table 8: Result of searching for static behaviour.

Rules
Used rules "1"s Fitness Generation
best/mean best best/mean best/mean

4 4/3.4 909 917/438.2 10721/9222,6
8 6/4.8 920 932/744.7 8816/10731.4
16 7/5.5 1024 1038/931.9 17685/10000.3
32 8/6.8 1024 1040/1010.4 15565/10057.6

The result can be found in Table 8. The table contains the
4 dieren t runs. Each run was repeated 10 times. For each
run the number of active rules, number of cells outputting a
logical "1" and the tness score for the best and mean over
the 10 runs is presented. In the last column the respective
generation for the best individual is presented together with
the mean generation for the best of 10 runs.

The geneactivation pattern for development of one of the
32 rule genotypes that produced a perfect solution of out−
putting 1024 logical "1"s at the nal development step is
presented in Figure 9. Figure 8 shows the development of
the phenotype. The plot in Figure 9 illustrates the gene
activation together with the number of active rules in the
organism at each development step. Rule numbers from 0 to
31 are placed on the left Y−axis. The mark (+) in the plot
indicates that the rule was activated at the given develop−
ment step. The right Y−axisshow the number of cells in the
organism with an active rule on a given development step.90
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Figure 9: Gene activ ation pattern showing the rule
activit y in the dev elopmen t of the phenot yp e in Fig−
ure 8.

The number of cells with active rules at each development
step is illustrated by the plotted line.

The plot has an increasing number of active rules from the
rst development step to a maximum of 80 at development
step 17. From development step 17 to 30 the number of
active rules is constant at 80 active rules. At development
step 32 the number of active rules decreasesdown to 0 at the
last development step. The phenotype has reached a state
of structural stabilit y. Note that not all of the produced
phenotypes in the experiment reached structural stabilit y.

5. DISCUSSION
In the experiments considering phenotypescaling the struc−

ture emergesasa result of the interplay betweenthe genome
and the phenotype. The goal structure may be said not to
be a true emerging global structure. Each cell can take ac−
tion to express it’s correct cell type only by examining the
local neighbourhood. However, the genomepresented to the
development processmust be arranged in such a way that
it is able to develop the target pattern.

The true parallel cellular development processrequire gene
regulation. Regulating the genesto grow and dieren tiate
without constructing structural conditions that is not cov−
ered in the limited size of the genomeor leads to oscillating
substructures. In the parallel cellular development process
all cells execute the development processin parallel. Cells
can only rely on the information provided by it’s neighbours
at the current development step. As such, a cells action
based on the structural information provided is unambigu−
ous regarding the cells development action i.e. change or
growth.

The result of evolution of developmental genomesfor solv−
ing the cellular structure of a chessboard indicate that the
ES can take advantage of the increasednumber of available
cells to increasethe successratio.

The increasedsuccessratio if the number of available rules
was increased also show that the ES was able to eectiv e
exploit the available generegulation network.

In the experiments for genomescaling a true global prop−
erty that can only be achieved as an emerging property out

of local interactions is the target. The genomeand the de−
velopment processmust construct a structure of functional
components that can meet the target criteria. The removal
of the cell type T 1 ensurethat a solution exploit the func−
tional components of the cells using the state steps. There
are no cells avilable that can be used by growth and dif−
ferentiation alone to build a structure of cells outputting a
logical "1".

The result of the experiment shows that evolution was
able to exploit the increased genomesize toward better so−
lutions. However, it is clear that only parts of the genome
are exploited (Figure ??. Looking at the genome for the
organism in Figure 8 illustrates how only six of the rules
are exploited. However, the genomecarry information from
the evolutionary processthat is not exploited in the current
generation.

Looking at the graphical presentation of development in
Figure 8 shows that the nal phenotype is constructed of
two cell types only. However, the phenotype is developed
exploiting a third cell type in the growth and dieren tiation
process.This third cell is part of the actual result obtained
even if it is not present at the nal development step. The
cell is part of the functionalit y expressed. The nal output
bit pattern is a result of all development steps and state
steps from the rst cell outputting a logical "1".

If the presented example of gene regulation plots in Fig−
ure 7 and Figure 9 and graphical presentation of the de−
veloping organisms in Figure 6 and Figure 8 are examined
both EAs found stable structural phenotypesat the last de−
velopment step available. There are no specic mechanisms
for self regulation available. Evolution is capable of nd−
ing genomesthat develop to organisms were self−regulation
emergesout of the local cell interactions.

In the experiments considering phenotype scaling and ex−
periments for genome scaling a common obstacle must be
solved. The number of available development steps was
set to be xed. As such, the structural requirement in
both casesof exploiting all available cells the developmental
genome must provide a growth ratio that can expand the
organism in the appointed number of development steps.

6. CONCLUSIONS
The experiments regarding phenotype scaling presented

in section 3 and genome scaling in section 4 indicate that
increased number of available cells in the phenotype and
the size of the genome inuence the results in a positive
direction.

The fact that both EAs were able to exploit the devel−
opment model was encouraging. This may indicate that a
development mapping may not be that sensitive to the EA
implementation and parameter tuning.

The increasedperformance in the experiments by the in−
creasedsize of the genome and to some extent the pheno−
type size indicates that the development processis capable
of exploiting the increased information available. Informa−
tion here is an increased number of structural chessboard
cells that can be used in the developmental computation
to construct the nalized board. For increased genomesize
the number of available rules is leading to a larger number
of instructions i.e. rules, that can be exploited during the
development process.
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