
 
 
 
 
 

รายงานวิจัยฉบับสมบูรณ 
 

โครงการ : การออกแบบเชิงโมเลกุลของวัสดุและยาโดยวธิีการทาง 
คอมพิวเตอร : มุงเปาหาสารยับย้ังไขหวัดนก H5N1 

Computer Aided Molecular Design of Material and Drugs : Focus to 
H5N1-Influenza Virus A Inhibitor 

 
 
 

โดย ศาสตราจารย สุพจน หารหนองบัว 
 
 
 
 
 

เสร็จโครงการ 19 กรกฎาคม 2552 



การออกแบบเชิงโมเลกุลของวัสดุและยาโดยวิธีการทางคอมพิวเตอร 
สุพจน หารหนองบัว ภาควิชาเคมี คณะวิทยาศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย กรุงเทพฯ 10330 
 งานวิจัยตามโครงการน้ีประกอบดวย 3 สวน คือ Biological Science, Material Science และการพัฒนากําลังคนดานเคมี
คอมพิวเตอร 
Biological Science 
 งานสวนนี้มุงท่ีไวรัส 2 ชนิด คือ ไวรัสสาเหตุของโรคเอดส (HIV-1) และโรคไขหวัดใหญ โดยใน HIV-1 เปนงาน
ตอเนื่องจากโครงการในระยะท่ี 1 ในการศึกษาความเปนไปไดในการใชสารกลุมอนุพันธของ C60 เพื่อยับยั้งการทํางานของเอนไซม
โปรติเอส (HIV-1 PR) ดวยวิธีพลวัติเชิงโมเลกุล (MD) โดยใหขอมูลในรูปแบบของอันตระกิริยาระหวางสารยับยั้งกับเอนไซม
เปาหมายและพลังงานเสรีการยึดเกาะ (Gbind) ซึ่งสามารถทํานายวาอนุพันธใดมีความเปนไปไดสูงในการออกฤทธ์ิยับยั้งการ
ทํางานของ HIV-1 PR และยังใชวิธี molecular docking ในการคัดกรองสารยับยั้ง HIV-1 PR จากผลิตภัณฑธรรมชาติ นอกจากน้ีได
พัฒนาวิธีการเพ่ือใหไดคา Gbind ท่ีถูกตองแมนยํามากข้ึนและสอดคลองกับคา IC50 ท่ีไดจากการทดลอง  

สําหรับไวรัสไขหวัดใหญนั้น เนนศึกษาการออกฤทธิ์ของยาใชในการรักษาอยูในปจจุบันในการยับยั้งการทํางาน ณ 
ตําแหนงนิวรามินิเดส (NA) และ M2 โดยใชวิธี MD ซึ่งไดวิเคราะหผลในรูปของอันตระกิริยาระหวางสารยับยั้งกับเอนไซม 
พันธะไฮโดรเจน พลังงาน Gbind รวมถึงการเปลี่ยนแปลงโครงสรางของเอนไซมท้ังชนิดปกติและชนิดกลายพันธุ ซึ่งคา Gbind ท่ี
คํานวณได มีคาสอดคลองกับคา IC50 และ Ki ท่ีไดจากการทดลองเปนอยางดี สําหรับเอนไซมฮีแมกกลูตินิน (HA) นั้นไดศึกษา
กระบวนการยึดเกาะอยางจําเพาะเจาะจงของไวรัสสายพันธุตางๆ  กับพื้นผิวเซลลของ host และยังสามารถอธิบายไดวาทําไม HA 
ชนิดรุนแรง (high pathogenic H5) ของไขหวัดนกจึงถูกตัดโดยเอนไซมฟูริน ไดงายกวา H5 แบบอื่น หรือ HA อื่น  ๆจากการใชวิธี 
QM/MM ท่ีมีความถูกตองสูง จึงใหขอมูลกลไกการตัดและพลังงานกีดกันท่ีสอดคลองกับคา kcat ท่ีไดจากการทดลอง นอกจากนี้
ยังไดทํานายโครงสราง 3 มิติของ NA, HA และ M2 ของไขหวัดใหญสายพันธุใหม 2009 ท่ีระบาดอยางรุงแรงไปท่ัวโลก และได
อธิบายความสามารถในการออกฤทธ์ิของยาทามิฟลูและยากลุมอะดาเมนตอการรักษาผูติดเช้ือไขหวัดใหญ 2009 รวมถึงการทํานาย
การกลายพันธุของ NA ท่ีกอใหเกิดการด้ือยาทามิฟลูไดในอนาคตอีกดวย  
 Material Science 
 ไดศึกษาการยึดเกาะและการแพรของ guest molecular ในซีโอไลต และอีกสวนหนึ่งมุงศึกษาไปท่ีสารท่ีมีรูพรุน ในกลุม 
Metal organic Framework (MOF) โดยเนนการใช MOF ในดานปโตรเลียมและปโตรเคมี และดานการนํา MOF มาใชประโยชนใน
การเก็บกาซไฮโดรคารบอนด หรือใชในการดูดซับกาซ CO2 เพื่อลดปญหาสภาวะแวดลอม ผลการศึกษาทําใหทราบตําแหนงของ
การยึดเกาะของกาซแตละชนิดภายในโพรงของ MOF พรอมท้ังใหขอมูลการวางตัวรวมถึงพลังงานการยึดเกาะของกาซแตละชนิด
ท่ีแตละตําแนงการยึดเกาะภายในโพรง 
การพัฒนากําลังคนดานเคมีคอมพิวเตอร 
 กิจกรรมการสรางความเขมแข็งใหกับประชาคมวิจัยดานเคมีคอมพิวเตอรของประเทศไทย ไดแก i) Summer school ดาน
เคมีคอมพิวเตอร เปาหมายเพ่ือใหนิสิต-นักศึกษาในสาขาน้ีซึ่งมีกวา 100 คน จากท่ัวประเทศไดรับการยกระดับความรูพื้นฐานท้ัง
ภาคทฤษฎีและปฏิบัติไดไปพรอม ๆ  กัน โดยมีคณาจารยในสาขานี้จากท่ัวประเทศและ/หรือเชิญผูเช่ียวชาญจากตางประเทศ
รวมกันเปนวิทยากร  ii) Annual Symposium ซึ่งเปนการประชุมวิชาการประจําปดานเคมีและวิศวกรรมคอมพิวเตรระดับประเทศ
โดยในแตละปจะมีผูเขารวมประชุม 100-200 คน 
ผลผลิตจากโครงการ 
 ผลผลิตท่ีเกิดจากงานวิจัยนี้ในระหวาง 3 ปของโครงการ ประกอบดวย บทความตีพิมพในวารสารวิจัยท่ีมี impact factor 
(IF) 27 เรื่อง มีคา IF (สําหรับป 2010) รวม 75.795 นักวิจัยรุนใหมและรุนกลางในโครงการ 25 คน นิสิตท่ีสําเร็จการศึกษาระดับ
ปริญญาโท 3 คน ปริญญาเอก 3 คน นอกจากนี้ผลงานวิจัยในระหวาง 3 ป ยังไดไปนําเสนอในท่ีประชุมวิชาการท้ังในระดับชาติและ
นานาชาติจํานวน 15 ครั้ง (แบบโปสเตอร 8 ครั้ง บรรยายรับเชิญ 3 ครั้งและบรรยายนํา 4 ครั้ง) จัดและรวมจัด summer school 3 ครั้ง
และประชุมวิชาการ(นอกเหนือจากการประชุมประจําป) 3 ครั้ง 
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The project under the TRF senior researcher scholar contains three parts of research 
activities, biological science, material science and human resource development.   
Biological Science 
 The propose of this work aims at the HIV-1 and influenza viruses. At HIV-1, molecular 
dynamics (MD) simulations were applied on the C60 derivatives binding to the catalytic pocket of 
HIV-1 protease with aiming to find the new potent inhibitor. Based on, the fundamental data of drug-
target interactions and binding free energy (Gbind), the selected C60 derivatives were proposed as the 
new anti-HIV agents. At this target, a large set of natural product was screened by docking procedure 
to discover the bioactive compounds against the HIV-1 protease. Besides, we focused at the method 
development on the Gbind calculation with higher accuracy and in good agreement with IC50 from 
experimental data. 
 For influenza, the MD simulations were used to investigate the inhibitory activity and 
mechanism of the available anti-influenza drugs toward the neuraminidase (NA) and M2 of H5N1 
virus. The results were analyzed in terms of drug binding, hydrogen bond interaction and Gbind as 
well as the structural change between wild-type and mutant strains. It was found that the calculated 
Gbind values were in correspondence with the experimental IC50 and Ki values. At hemagglutinin 
(HA), the binding specificity between different HA strains and host cell surface was studied. In 
addition, the investigation on the three HA cleavage loops (high pathogenic H5, and low pathogenic 
H5 and H3) binding inside the furin protease was carried out using MD simulations. The mechanism 
details on cleavage process between H5 and furin were further studied by higher accuracy method, 
QM/MM. The evaluated energy barrier agreed well with experimental kcat. Moreover, the 3D 
structures of NA, HA and M2 of influenza A H1N1-2009 were built by homology modeling, where 
the inhibitory activities of oseltamivir and adamantane drugs were calculated. At last, the oseltamivir 
efficiency against the probable H1N1-2009 mutants was predicted.   
Material Science 
 The adsorption and diffusion behaviors of guest molecules in zeolites were investigated. 
These behaviors of guest molecules in metal organic framework (MOF) are now focused for the 
petrochemical applications. MOF can be used not only for the hydrocarbon storage and also for 
carbon dioxide adsorption in order to reduce the environmental problem. The results show the 
adsorption sites of gases in the pores of MOF, including their arrangement and adsorption energy.  
Human Resource Development 

To create human capacity as well as to transfer methodological know-how from central to 
other Universities, two activities were organized annually, i) Summer school: focused to promote and 
encourage young generation (more than 100 students each year) to learn and practice more detailed 
basic and new knowledge from senior researchers in the field of theoretical chemistry both from 
Thailand and outside and ii) Annual Symposium: aimed to get together among researchers in the 
group as well as those in related fields (100-200 participants each year) in order to present progress 
reports and exchanges their research experiences. 
Outputs 

During 3 years of this research grants, the following outputs were achieved: 27 papers in 
international journals with the total impact factor (IF 2010) of 75.795; 25 young and mid-career 
researchers; 3 M.Sc. students; 2 15 contributions in the national and international conferences (8 
posters, 3 invited lecturers and 2 plenary 2lecturers) and organize and/or co-organize 3 summers 
school and 3 annual meeting). 



บทสรุปผูบริหาร 
ทุนเมธีวิจัยอาวุโส (2549-2552) 

โครงการ: การออกแบบเชิงโมเลกุลของวัสดุและยาโดยวิธีการทางคอมพิวเตอร: มุงเปาหาสารยับยัง้ไขหวัด
นก H5N1 

      
โครงการในระยะท่ี 2 (2549-2552) งานวิจัยและกิจกรรมท่ีเกี่ยวของยังคงเปน 3 กลุม แตเนื่องจากเกดิการ
อุบัติของเช้ือไขหวัดนก H5N1 และไขหวดัใหญสายพันธุใหม 2009 ข้ึนท่ัวโลก ดังนั้นงานวิจยัสวนใหญจึง
ไดเนนหนกัไปท่ีเช้ือไวรัสท้ัง 2 ชนิดสวนงานอ่ืนๆยังคงตอเนื่องจากระยะท่ี1 แตลดปริมาณลง ซ่ึงงานใน 3
กลุมบทสรุปไดดังนี ้
 1. Biological Science งานสวนหนึ่งยังคงตอเนื่อง HIV-1 สวนท่ีเปนงานหลักมุงท่ีความเขาใจการ
ทํางานของยาสําหรับไขหวดันก H5N1 และไขหวดัใหญสายพันธุใหม 2009  
 2. Material Science จะปรับเปล่ียนจากซีโอไลตท่ีศึกษาในระยะท่ี 1 ไปใหความสําคัญกับวัสดุท่ีเปน
วิวัฒนาการไปจากซีโอไลต แตมีสมบัติท่ีโดดเดนกวาซีโอไลต คือ Metal Organic Frameworks (MOF) ซ่ึง
ประเด็นยังมุงท่ีสมบัติพื้นฐานเพ่ือการนําไปใชประโยชนในการกักเกบ็กาซ (gas storage) 
 3. การสรางทีมวิจยัและประชาคมวิจัยดานเคมีคอมพิวเตอรของประเทศไทย 
 
โดยพอสรุปงานใน 3 กลุมไดดังนี ้
 
1. Biological Science 
 
 1.1.งานดาน HIV  
  ยังคงตอเนื่องจากโครงการในระยะท่ี 1 โดยงานท่ีทําตอเนื่องมาไดแก การศึกษาความ
เปนไปไดในการใชสารกลุมอนุพันธ(derivative) ของ C60 ในการยับยั้งไวรัส HIV-1 ท่ีเอมไซม Protease ซ่ึง
ผลการศึกษาโดยวิธีพลวัตเชิงโมเลกุล(Molecular Dynamics simulation) สามารถใหขอมูลในรูปของแรง
กระทําระหวางสารกลุมดังกลาวกับ HIV-1 Protease รวมถึงคา Binding free energy  ซ่ึงสามารถทํานายวา
อนุพันธใดของ C60 มีความเปนไปไดสูงในการยับยั้งการทํางานของ HIV-1 Protease 
  การคัดกรองหาสารยับยั้งจาก Natural Products พรอมทํานายและเสนอแนะสารท่ีนาจะมี
ประสิทธิภาพในการยับยั้ง HIV-1 Protease โดยวิธี Molecular Docking ก็เปนงานตอเนื่องจากโครงการใน
ระยะท่ี1 
  อีกสวนของงานท่ีถือวาประสบผลสําเร็จคือการพัฒนาวธีิการเพื่อใหไดคา Bonding free 
energy   ซ่ึงเปนท่ียอมรับโดยท่ัวไปวาสามารถเปรียบเทียบไดกับคา IC50 ท่ีไดจากการทดลอง ซ่ึงการศึกษานี้
ไดเสนอแนวทางท่ีใหไดผลการคํานวนท่ีถูกตองมากข้ึน  



  
 1.2. งานดานไขหวัดนกH5N1 และไขหวัดใหญสายพันธุใหม H1N1 2009 
  งานวิจยัในกลุมนี้มุงท่ีการทํางานของยาท่ีเอนไซมเปาหมายคือ Neuraminidase และ M2-
protein channel และมุงท่ีการยึดเกาะของไวรัสเขาสู Host cell โดยใชเอนไซม Hemegglutinin สําหรับท้ัง 
Wild Type และ Mutant type ของไวรัสท้ัง 2 ชนิด ซ่ึงผลการศึกษาสามารถสรุปไดโดยยอดังนี ้
  1.2.1. การทํางานของยาท่ีเอนไซม Neuraminidase  
  การศึกษามุงท่ีการตอบคําถามท่ีวายาท่ีใชอยูท่ัวไปซ่ึงไดแก Oseltamivir (Tamiflu), 
Zanamivir (Relenza) และPeramivir ยังสามารถใชไดกบัไวรัสไขหวดันก H5N1 และไขหวดัหวดัสายพันธุ
ใหม 2009 H1N1 ไดหรือไม ซ่ึงผลจากการศึกษาพบวายา Tamiflu ซ่ึงออกแบบมาโดยใชเอนไซม 
Neuraminidase ชนิด N2 นั้นมีขนาดไมเหมาะสมนักกบั Active site ของเอนไซม N1 ของไวรัสท้ัง 2 ชนิด 
โดยเฉพาะอยางยิ่ง หมู –OCH2Et2 มีความยาวมากเกินไป ทําใหมีผลตอแรงกระทํากบักรดอมิโนโดยรอบเพื่อ
สราง Hydrophobic pocket ข้ึนเพื่อใหยาทํางานได นอกจากนี้ยังช้ีและเปรียบเทียบใหเห็นการทํางานของยา
ท้ัง 3 ชนิดวามีความเหมือนและตางกันอยางไร แรงกระทําหรือพนัธะไฮโดรเจนในบริเวณใดหายไปหรือ
สรางข้ึนมาใหมอยางไร  
  การศึกษาการทํางานของยาเม่ือไวรัสเกิดการดื้อยาแตละชนิดพบวา การเกิด mutation ของ
เอนไซม NA ชนิด H274Y และ N294S ทําใหเกดิการเปล่ียนแปลงโครงสรางของ Catalytic pocket ของ
เอนไซม N1 และสงผลตอโครงสรางของยาอยางไร ท้ังในดานการเปล่ียนแปลงโครงสรางและการ
เปล่ียนแปลงแรงยึดเหนี่ยวผานพันธะไฮโดรเจนและแรงยึดเหน่ียวผาน Hydrophobic group ของยา รวมไป
ถึงการเพ่ิมและลดจํานวนของโมเลกุลของน้ําท่ีแทรกเขามาแทนท่ีโดยรอบโมเลกุลยา ซ่ึงพบวา Solvation 
effects ก็เปนอีกปจจยัหนึ่งท่ีมีความสําคัญตอการทํางานของยา 
  การศึกษาดานการกลายพันธุทําใหเห็นวิวัฒนาการของไวรัสจากไขหวดันก H5N1 ไปเปน 
ไขหวดัสายพนัธใหม 2009 โดยเห็นชัดวามีการเปล่ียนแปลงกรดอะมิโนเพียงตําแหนงเดียวคือท่ีตําแหนง 
347 โดยเปล่ียนจาก tyrosine (Y) เปน asparagine (N) ซ่ึงหลังจากมีการตรวจพบไขหวัดใหญสายพันธใหม 
2009 เพียง 10 วัน กลุมวิจยัสามารถทํานายไดวายา Tamiflu จะยังคงใชไดผล และในอีกเพียง 3 วันทําการ
ผลการวิจัยกไ็ดรับการยอมรับใหตีพิมพและปรากฎในปรกหนาของวารสาร BBRC (Biochemical and 
Biophysical Research Communications, 385, 390-394.2009.) 
 

1.2.2 การทํางานของเอนไซม M2 Protein channel 
  การศึกษามุงท่ีการทํางานของยา Amantadine และ Rimantadines ซ่ึงใชการยับยั้งการสง
โปรตอนผาน M2-Protein channel โดยผลการศึกษาช้ีใหเห็นกลไกการทํางานของยาทั้ง 2 ชนิดในการในการ
ยับยั้บหรือการปดชอง M2-Protein ไมใหโมเลกุลของน้ําเคล่ือนท่ีผานได ซ่ึงหมายถึงการยับยั้งไมใหเกิด 
Protron transfer ผานชอง M2-protein ได ผลท่ีไดในรูปของการยึดเกาะโดยเฉพาะอยางยิ่งในบริเวณ 



Histidine gate ซ่ึงมีหนาท่ีปด-เปดใหน้ําผานเขาออกเซลล สามารถใหคําอธิบายท่ีชัดเจนไดวาเกดิการ
เปล่ียนแปลงอยางไรในแตละ Protonation state ของ M2-protein นอกจากนี้ยังสามารถแสดงใหเห็นการ
เปล่ียนแปลงการยึดเกาะท่ีเปนสาเหตุใหยาไมสามารถทํางานไดเม่ือเกิดการกลายพันธข้ึน โดยผลการศึกษา
ครอบคลุมท้ังไขหวดันกH5N1 และไขหวดัใหญสายพันธใหม H1N1 2009 
  1.2.3.การทํางานของเอนไซม Hemagglutinin 
  เอนไซม Hemagglutinin ของไวรัสทําหนาที่ยึดเกาะกับ sialic acid  ของ Host cell เพื่อนําไวรัส
เขาสู Host cell ซ่ึงนับเปนเอนไซมแรกท่ีทําหนาท่ีในการควบคุมการติดเช้ือ โดยถึงปจจุบันยังไมมียาชนิดใด
ท่ีใชยับยั้งท่ีตําแหนงเอนไซมนี้เลย 
  การศึกษาตามโครงการน้ีมุงท่ีความเขาใจการยึดเกาะของไวรัสกับ Substrate ของ Host Cell 
ซ่ึงไดแก Sailic acid ท่ีตออยูกับน้ําตาล Galactose ผลการศึกษาทําใหเขาใจกลไกการยึดเกาะนอกจากนี้ยัง
สามารถอธิบายไดวาทําไม Hemagglutinin H5 ของไขหวัดนก H5N1 จึงถูกตัด (Cleave) โดยเอนไซม Furin ได
มากกวา H5 อ่ืนหรือ H อ่ืนไดถึง 5 เทา (การถูกตัดไดงาย จะทําใหเขาสูรางกายไดงาย) นอกจากนี้การใช
เทคนิคการคํานวนท่ีมีความถูกตองสูง QM/MM ยังสามารถใหขอมูลกลไกการตัด พรอมพลังงานกีดกนั 
(energy barreir) ในกลไกการตัดนี้ ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับผลการทดลองเปนอยางดี 
  การศึกษาครอบคลุมใหถึงววิัฒนาการจากไขหวดันก H5N1 ไปเปนไขหวดัสายพันธใหม
2009 วาเกิดการเปล่ียนแปลงใดขึ้นในบริเวณ Catalytic site ของเอนไซม Hemagglutinin และการเปล่ียนแปลง
นี้มีผลตอการยดึเกาะกับ substrate ของ Host cell อยางไร 
 1.3. ดาน SARS และ DNA 
  งานดาน Biological science สวนหนึ่งท่ียังคงตอเนื่องจากระยะท่ี 1 คือการทํางานของยาใน
การยับยั้งการทํางานของไวรัสโรค SARS 
2. Material Science 
 เนื่องจากงานวจิัยหลักมุงไปที่งานดาน Biological science ดังนั้นงานในกลุมนี้สวนยังศึกษาการยดึ
เกาะและการแพรของ guest molecular ในซีโอไลต และอีกสวนหน่ึงมุงไปท่ี Microproces  materials ใน
กลุม MOF (Metal organic Farmwork) ซ่ึงผลการศึกษาจะมุงท่ีการใช MOF ในดานปโตรเลียมและปโตรเคมี 
และดานการนาํ MOF มาใชประโยชนในการเก็บกาซไฮโดรคารบอนดหรือใชในการดูดซับกาซ CO2 เพื่อลด
ปญหาสภาวะแวดลอม 

ผลการศึกษาทําใหทราบตําแหนงของการยดึเกาะของกาซแตละชนดิภายในโพรงของ MOF พรอม
ท้ังใหขอมูลการวางตัวรวมถึงพลังงานการยึดเกาะของกาซแตละชนิดท่ีแตละ Binding site ภายในโพรง 

 
 
 
 



3.การสรางทีมวิจัยและประชาคมวิจัยดานเคมีคอมพิวเตอรของประเทศไทย 
 งานการสรางทีมวิจยัและการสรางทีมวิจัย เปนงานตอเนื่องจากโครงการในระยะท่ี 1 โดยเฉพาะ
อยางยิ่งการสรางความเขมแข็งใหกับประชาคมวิจัยดานเคมีคอมพิวเตอรของประเทศ ยงัมุงท่ี 2 กิจกรรมดังนี ้
 
 3.1 Annual Symposium on Computational Science and Engineering (ANSCSE) 

เปนการประชุมวิชาการระดบัชาติ เพื่อนําเสนอผลงานวิจยัท่ีนิสิตระดับปริญญาโท-เอก ไดมา
นําเสนอผลงานเปนภาษาอังกฤษ โดยมีคณาจารยดานวิทยาศาสตรคอมพิวเตอรและวิศวะคอมพวิเตอรจาก
ท่ัวประเทศเปนผูคอยใหขอเสนอแนะและใหคําแนะนํา ท้ังนี้ในแตละปจะมีผูเขารวมประชุม 100-200 คน
และมีการเชิญผูเช่ียวชาญจากตางประเทศเปนผูบรรยายนํา 

 
3.2 Thai Summer School of Computational Chemistry  (TS2C2) 

 เปนการรวมพลของคณาจารยดานเคมีคํานวณท่ัวประเทศ เพื่อทําหนาท่ีเปนวิทยากร
บรรยายในหวัขอท่ีเปนทฤษฎีเชิงลึก เพื่อเพิ่มความรูพื้นฐานใหกับนิสิตระดับปริญญาโท-เอกจากทุก
มหาวิทยาลัยท่ัวประเทศ ท่ีทําและกําลังจะเร่ิมทําวิจัยในดานนี ้ ซ่ึงโดยท่ัวไปมีนิสิตนกัศึกษาดานเคมี
คอมพิวเตอรประมาณ 100 คน เขารวม summer school และในบางป ก็จะเชิญวิทยากรท่ีเช่ียวชาญในทฤษฎี
แตละเร่ืองมาเปนวิทยากรซ่ึงกิจกรรมจะมีท้ังการบรรยาย การแบงหองเพื่อติวและซักถามโดยมีคณาจารยจาก
ท่ัวประเทศรวมเปน tutor นอกจากนีก้็จะมีการฝกปฏิบัติการจริง เพื่อเสริมทักษะดานการคํานวนใหกับนิสิต-
นักศึกษา ลักษณะการจัดจะเปนรูปแบบมาตราฐาน Summer school ท่ีจัดอยูในหลาย ๆ ประเทศ 
วัตถุประสงคสําคัญคือ เพื่อใหนิสิต-นักศึกษาจากทุกมหาวิทยาลัยท่ัวประเทศไดติดตามและกาวทันความรู
โดยเฉพาะอยางยิ่งทฤษฎีใหม ๆ ท่ีพัฒนาข้ึนและเปล่ียนแปลงไปในแตละป 

 
ผลผลิตจากโครงการวิจัย     
 บทความตีพิมพในวารสารวจิัยท่ีมี Impact Factor จํานวน 27 เร่ือง มีคา Impact Factor(2010) รวม

เทากับ 75.795 
 นักวจิัยในทีมจํานวน 25      คน จาก  8  มหาวิทยาลัย 
 นิสิตระดับปริญญาโทจํานวน 3  คน  ปริญญาเอก 2 คน  
 เขารวมประชุมวิชาการระดบัชาติและนานาชาติ  15 คร้ัง ประกอบดวยการนําเสนอผลงานแบบ

โปสเตอร  8 คร้ัง แบบปากเปลา 3  คร้ัง ซ่ึงแยกเปน invited lecture  2   คร้ัง และเปน Plenary 
Lecture  2  คร้ัง 

 จัดประชุมและรวมจดัประชุม ANSCSE  3  คร้ัง  และ TS2C2 3  คร้ัง 
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