Conclusion :

· Obtention d'un alphabet structural de 16 BSPs décrivant au mieux les structures 3D des protéines (rmsd moyen de 0,51 A, plus de 50% des angles approximés à moins de 20 degrés).

· Prédiction de la structure local par les Blocs Structuraux Protéiques de 34,5% au premier ordre et de 71,5 % en conservant les quatre premiers ordres.

· Prédiction améliorée par une utilisation des familles séquentielles à 40.7% au premier ordre et 75.8%. aux quatre premiers ordres.

