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L’'nomme, meilleur joueur que la machine

Grdce a de nouvelles méthodes de coordination,
I'intelligence humaine produit parfois des résultats supérieurs
a ceux des programmes informatiques.

Jean-Paul DELAHAYE

n mai 1997, le lendemain de

la victoire de l'ordinateur Deep

Blue sur Gary Kasparov, le quo-

tidien frangais Libération titrait
«[’homme est-il foutu ? » Aux échecs, I'ordi-
nateur bataujourd’huile meilleur humain et
celasembleirréversible. Cette supériorité
delamachine concerne de nombreuxautres
jeuxdits de stratégie. En fait partie le jeu de
damesanglaises, pourlesquelles l'ordinateur
saitcalculer des stratégies optimales, c’est-
a-dire définitivementimbattables, ce qu'ilne
sait pas faire dans le cas des échecs ol les
programmes jouentbien, mais d'une fagon
perfectible (voir 'article de cette rubrique
de janvier 2008).

Cependant, le champion humainreste
meilleur que la machine au jeu de go. Le
niveau « sixieme dan » atteint en 2012
par le programme Zen190 a inquiété des
professionnels, maisil ne fait pas de l'ordi-
nateur un égal de 'homme a ce jeu.

Moins attendu, lordinateur Watson d’lBM
abattulétre humainen 2011 aujeuJeopardy
(dutype Questions pourun champion), dont
on pensait que la nature non combinatoire et
fondée surdes énigmeslinguistiques exigeait
des connaissances générales etune intelli-
gence hors de portée des machines. L'ordi-
nateuramontré que l'intelligence artificielle
progresse méme |a ol certains pensaient
qu'elle resterait bloquée. Bien sdr, la base
dedonnéesde 15 téraoctets de Watson, qui
luidonne accés instantanément a une quan-
tité colossale d'informations, a contribué au
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succesdelordinateurets’ilagagné, c’esten
utilisant des algorithmes de traitement du
langage natureltrés différents des procédures
du cerveau humain. Comme aux échecs, la
machine gagne, mais elle n’imite pas.

L'ordinateur progresse aussidanslaréso-
lution d’autres taches ot salogique binaire
semblait le handicaper. Il y a la résolution
automatique des mots-croisés, ou le pro-
gramme Dr Fill approche les meilleurs joueurs
humains. Pour la conduite automobile, les
progrés sont tels que dans certains Etats
américains, des autorisations ont été accor-
dées pour que des systémes automatisés
de conduite circulent surles routes au milieu
des autres véhicules... a la condition qU'ils
soient surveillés par un humain pouvant
reprendre le contréle a tout instant.

Orde nouvelles méthodes d’utilisation
etde coordination de l'intelligence humaine
produisentdesrésultats étonnants,etméme
des renversements inespérés ! Plusieurs
problémes dont lanature combinatoire sem-
blait détermineruneimplacable victoire dela
machine sur’humain voient celui-ci produire
demeilleures solutions que les algorithmes
les plus perfectionnés fonctionnant surles
plus puissants des systemes.

Ala condition de transcrire les problémes
sous de bons formats (ce que I'on fait avec
I'ordinateur), les cerveaux humains sont
dans ces cas de meilleurs calculateurs que
les ordinateurs. L'indispensable présenta-
tion sous la forme de jeu, et les interfaces
informatiques graphiques complexes pour

que l'intelligence ludique des humains pro-
duise ces prouesses, suggerent que c’est
I'association ordinateur-humain quirésout
les problémes posés. Une telleanalyse serait
injuste, carl'ordinateur n’est qu’un serviteur
quiprésente les données, exécute les com-
mandes de manipulation formulées parle
joueur humain, et évalue s'il progresse vers
lasolution oul'atteint: toutes les décisions
sont prises par le joueur.

La connaissance de la suite linéaire des
nucléotides d’'une séquence génétique co-
dantune protéine, une suite de lettres prises
parmiA,C,TetG, détermine la séquence des
acides aminés quicomposent la protéine et
son repliement en trois dimensions. Cette
forme dans 'espace détermine les parties
actives de la molécule et comment la pro-
téine interagit avec les autres molécules.
Connaitre cerepliement estdonc essentiel
au biologiste. En premiére approximation,
c’estun probleme de minimisation d'énergie,
mais les degrés de liberté sont sinombreux
(plusieurs dizaines, parfois beaucoup plus)
que ladétermination du bon repliementest
extrémement difficile ; les programmes in-
formatiques spécialisés n'y réussissent
aujourd’hui qu'assez médiocrement.

Un programme interactif en ligne dé-
nommé Foldit (« Replie-le ») a été déve-
loppé conjointement par le Center for Game
Science de I'Université de Washingtonetle
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Département de biochimie de laméme uni-
versité. Ce programme, que I'on télécharge
facilement (http://fold.it/portal/), propose
des énigmes de repliement. Une molécule
dessinée en trois dimensions est affichée a
I'écran, et le joueur peutalors la faire tour-
ner, en examiner les parties de prés et en
manipulerles diverses composantes. |l est
donc en mesure de la replier en essayant
de faire au mieux. Le joueur est guidé par
desinformations diverses, dont bien sirle
niveau d'énergie qu'il doit minimiser. Il peut
revenir en arriere, agiter aléatoirement la
molécule, en figer certaines parties, etc. |l
n’est pas nécessaire de connaitre la biochi-
mie pour tenter sa chance, car ce qui est

important sera appris par des exercices
d’introduction et de découverte. Le but
d'un joueur est d’'améliorer I'énergie du
meilleur repliement connu.

Le programme Foldit, qui fonctionne
depuis 2008, a aujourd’hui été utilisé par
240000joueursenregistrés. Les meilleures
structures produites par les joueurs sont
mémorisées, examinées et testées parles
experts du domaine. Pour obtenir de bons
résultats, les joueurs sontincités a se grou-
peren équipes. Des tableaux de meilleurs
scores sont maintenus a jour, et diverses
formes de compétitions entre joueurs et
équipes accroissent les motivations des
participants.

En2011,une équipe de joueurs dénom-
mée Contenders a donné la forme exacte
dela protéase d’'unrétrovirus responsable
d'une des formes du sida chez le macaque
rhésus. Il sagissait d’'un probléme non résolu
depuis une quinzaine d'années. La solution
de I'équipe Contenders a été publiée dans
la revue Nature Structural and Molecular
Biology.Le nomde 'équipe apparait comme
auteur de la publication parmi les autres
chercheursayanttravaillé surle projet Foldit.
Le repliement découvert aidera peut-étre
alamise au point de nouveaux antiviraux
s’appliquant au sida humain.

Le jeuaaussi été utilisé pour modifier
des protéines et améliorer leur efficacité

es données recueillies par le té-
lescope spatial Hubble sont trop
nombreusespourétretraitéesparles
astronomes et trop complexes pour
quelaclassification des galaxies soit

faite par un algorithme. Seul le re-
cours a l'intelligence des bénévoles
permet de mener le travail de clas-
sification nécessaire et rend dispo-
nibles aux chercheurs des données

scientifiquesimportantes (projet Ga-
laxy Zoo).Durant ce travail de fouille | jet, ici représenté en fausse couleur
des données portantsurdes millions
degalaxies,unétrangeobjetaétére-
péréparuneinternautenéerlandaise

prénommée Hanny (a gauche). L' ob-

verte,aéténomméHanny'sVoorwerp.
I suscite conjectures etspéculations
chez les astronomes.
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Nasa et Université d’Arizona, Galaxy Zoo Team
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