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Ces dernières années, les progrès scientifiques et technologique sont amplement contribué à l’émergence d’une nouvelle discipline nommée la bioinformatique. Cette discipline est un domaine de recherche multidisciplinaire qui fait intervenir entre autre des techniques de l’informatique afin de faire face à la quantité phénoménale de données biologiques générée. Dans ce travail, nous nous intéressons particulièrement à la résolution, par des méthodes de coopération approchées, de deux problèmes de la bioinformatique à savoir l’assemblage de fragments d’ADN et l’alignement multiple de séquences. En effet, les deux problèmes traités étant NP-difficile, ils font face à un espace de recherche considérable. De ce fait, le recours aux méthodes approchées est nécessaire. Nous tentons dans cette thèse de prospecter la voie de la coopération entre plusieurs métaheuristiques. Pour ce la, nous proposons 3 méthodes coopératives: deux d’entre elles sont dédiées à la résolution du problème d’alignement multiple et une pour l’assemblage de fragments d’ADN.
