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การศึกษายุคหลังจีโนม (Post genomics) ทั่วโลกมีเพิ่มมากขึ้น ตั้งแต่ปี ค.ศ. 2000 เป็นต้นมา มีงานวิจัยที่เกี่ยวข้องหลายด้าน เช่น Comparative genomics, Structural genomics, Proteomics and Bioinformatics เป็นต้น โดยอาศัยข้อมูลของจีโนมที่ได้เพื่อศึกษาลักษณะการทำงานของยีน กลไกการควบคุมการแสดงออกของยีน รวมถึงการศึกษาเพื่อหาโครงสร้างและหน้าที่ของโปรตีนและการควบคุมการทำงานของโปรตีน โดยเป็นการศึกษาในระดับชีวโมเลกุลที่ช่วยให้เข้าใจความสัมพันธ์ระหว่างโครงสร้างและหน้าที่ของโปรตีน รวมไปถึงการศึกษาโครงสร้างของโปรตีนที่เกิดการกลายพันธุ์ด้วย โดยผลของการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมจะส่งผลที่มีต่อลักษณะของโครงสร้างโปรตีนอันอาจก่อให้เกิดความผิดปกติต่อการกลายพันธุ์ของเชื้อโรค  โครงการวิจัยนี้เป็นการสร้างโครงสร้างของโปรตีนฮีแมกกลูตินินที่มีการกลายพันธุ์ชนิดของกรดอะมิโนที่ตำแหน่งต่างๆ ด้วยการจำลองแบบบนคอมพิวเตอร์ (Homology  modeling) สำหรับโปรตีนที่ไม่มีโครงสร้างจริงจากการตกผลึก และศึกษาโปรตีนจากโครงสร้างจริงทั้งที่ไม่เกิดการกลายพันธุ์ (Wild type) และเกิดการกลายพันธุ์ (Mutant type) เพื่อศึกษาผลของการเปลี่ยนแปลงชนิดของกรดอะมิโนที่ตำแหน่งต่างๆ ที่มีผลต่อการระบาดและความรุนแรงของโรค โดยจะนำระเบียบวิธีการคำนวณทางคอมพิวเตอร์ที่เรียกว่า Molecular dynamics simulation เข้ามาช่วยในการศึกษา
