
 

 

 

 

 

 

 

 

 

คู#มือการใช,งานระบบ MTB NGS Analysis Platform  

สำหรับการแปลผลการด้ือยาและสายพันธุSของเช้ือวัณโรค 

 

 

 

 

 



1. เมื่อเข)าสู-เว็บไซต4 https://mtb.nbt.or.th/ จะพบกับหน)าเว็บไซต4หลักของ National Biobank of Thailand : TB 

Web Service ดังรูปด)านล-าง 

 



2. เพื่อเข)าใช)งานระบบ TB NGS Analysis Platform ให)เลื่อนมาที่หัวข)อ TB NGS Analysis Platform และกดปุfม 

GET START 

 

 

3. หลังจากกดปุfม GET START แล)ว ต)องทำการสมัครเข)าใช)งานเพื่อ log in ใช)งานระบบ TB NGS Analysis 

Platform กรอกข)อมูลตามที่ปรากฏและรออีเมลแจ)งยืนยันการอนุมัติ account 

 

 

 

 

 



4. หลังจากได)รับ account แล)วให)กลับมา login ด)วย email และ password ที่ได)กรอกไปจากนั้น ระบบจะนำท-าน

เข)าสู-หน)า Account Summary เปtนหน)าแรก ให)ท-านกดปุfม Dashboard เพื่อเริ่มต)นการใช)งาน 

 

 

5. เมื่อกดปุfม Dashboard แล)ว ระบบจะนำท-านเข)าสู-หน)า All project และกด Create New Project  

 

 

 

 

 

 

 

ตั้งชื่อ Project ในช-อง Project Name                  

หลังจากตั้งชื่อ Project เสร็จแล)ว กด Create Project  



6. เมื่อกด Create Project ระบบจะนำเข)าสู- Project ที่ท-านสร)าง โดยมีรายละเอียดดังนี ้

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1.เลือก Upload Data  

3.ผู)ใช)กด Choose Files เพื่อเลือกไฟล4ตัวอย-าง โดยไฟล4ตัวอย-างจะต)องตั้งชื่อไฟล4 ตามรูปแบบที่กำหนด ทั้งนี้ขึ้นกับ 

sequencing platform ที่ได)เลือกไว) (สามารถเลือกได)หลายตัวอย-าง) 

 Illumina : เปtนไฟล4แบบคู-ต)องตั้งชื่อลงท)ายด)วย _1.fastq.gz และ _2.fastq.gz หรือ _1.fq.gz และ _2.fq.gz 

Ion torrent : เปtนไฟล4แบบเดี่ยวต)องตั้งชื่อลงท)ายด)วย .fastq.gz หรือ .fq.gz 

Nanopore : เปtนไฟล4แบบเดี่ยวต)องตั้งชื่อลงท)ายด)วย .fastq.gz หรือ .fq.gz 

2.เลือก sequencing platform ที่ใช)สำหรับข)อมูลที่ต)องการวิเคราะห4 

4. กดปุfม Submit เพื่ออัปโหลดข)อมูล  

หากชื่อไฟล,ที่ต0องการวิเคราะห,ไม9ได0ตั้งไว0ตามรูปแบบที่กำหนด ผู0ใช0งานสามารถ Define file suffix 

แบบที่ต0องการเองได0 จากนั้นกดเลือก file และ กด Submit  

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

เมื่อกดปุfม Upload Meta Data ระบบจะแสดงหน)านี้ขึ้นมา โดยระบุว-ารับข)อมูลเปtน .csv และต)องใช) template                             

ตามที่กำหนด 

 

 

 

 

 

คอลัมน,ที่ 1  

Sample Name 

คอลัมน,ที่ 2 

Platform ของข0อมูลที่ผู0ใช0เลือกไว0 

คอลัมน,ที่ 9 

วันที่ทีน่ำเข0าข0อมูล 

5. กดปุbม Upload Meta Data 

เพื่อใส9ข0อมูลเพิ่มเติม ได0แก9 District , Province , Country 

คอลัมน,ที่ 3 

District (อำเภอ) 

กดปุfม Download เพื่อโหลด template 

เพื่อป�องกันการเขียน location name ผิด (หากเขียนผิดจะ

ไม-สามารถระบุตำแหน-งบนแผนที่ได)) จึงมีไฟล4นี้ไว)ให)โหลด

เพื่อเปรียบเทียบว-าผู)ใช)เขียน location name ถูกต)องหรือไม- 

 

คอลัมน,ที่ 4 

Province (จังหวัด) 

 

คอลัมน,ที่ 5 

Country (ประเทศ) 

 

เมื่อเขียน location name ลงใน template เสร็จแล)ว กดปุfม save  

และกด Choose File เลือก file template เพื่อเพิ่มข)อมูลเพิ่มเติม 

 

คอลัมน,ที่ 6 

Analysis Status แสดงสถานะการวิเคราะห,ข0อมูล 

คอลัมน,ที่ 7 

สถานะการนำเข0าข0อมูล 

คอลัมน,ที่ 8 

วันที่ที่เก็บตัวอย9าง 



ตัวอย-าง template ที่ใช) Upload Meta Data  

ถ)าหากผู)ใช)งานไม-ทราบข)อมูล ให)ใส-เครื่องหมาย “ - ” 

 

 

 

 

 

 

 

เมื่อกด Submit แล)ว ระบบจะนำเข)าสู-หน)าเตรียมการ Submit โดยมีรายละเอียดดังนี ้

6. หลังจากอัปโหลดข)อมูลเสร็จแล)ว 

กดเครื่องหมาย P เพื่อเลือกข)อมูลที่ต)องการวิเคราะห4 

 
7. เมื่อเลือกข)อมูลที่ต)องการวิเคราะห4เสร็จแล)ว 

กดปุfม Submit เพื่อเริ่มต)นการวิเคราะห4ข)อมูล 

 

 

ในกรณีทีผู่)ใช)งานได)อัปโหลดข)อมูลไว)หลาย platform สามารถเลือก

เฉพาะ platform ที่ต)องการเพื่อเลือกตัวอย-างนำไปวิเคราะห4ได)ที่ช-องนี้ 

 

สามารถค)นหาชื่อ Sample  

ของข)อมูลได)ที่ช-องนี ้



 

 

 

 

 

 

7. เมื่อกด Submit แล)ว ระบบจะนำเข)าสู-หน)า NGS Analysis และรอจนกว-าจะ processing เสร็จ 

 

 

 

 

 

ระบุ platform ของข)อมูลที่เลือกใช) 

 

ผู0ใช0งานสามารถเลือก Drug Resistance mutation database ได0ว9าจะใช0ประเภทใด 

โดยจะมขี0อมูล 4 ประเภทให0เลือก ดังนี ้

1. TBprofiler  

2. TBprofiler2022  

3.WHO 2018  

4.ผู0ใช0อัปโหลดไฟล,ของตัวเอง 

ผู0ใช0งานสามารถเลือก Lineage mutation database (Optional) ได0ว9าจะใช0ประเภทใด 

โดยจะมีข0อมูล 3 ประเภทให0เลือก ดังนี ้

1.Thai SNP DB 

2. Napier Barcode 

3. upload file (กรณีที่ผู0ใช0งานมีไฟล, database ของตัวเอง) 

8. เมื่อตั้งค-าเสร็จแล)ว 

กดปุfม Submit 

 

 

แสดงสถานะการวิเคราะห,ข0อมูล 

 

เมื่อวิเคราะห,ข0อมูลเสร็จแล0ว 

ช9องนีจ้ะเปลี่ยนเป�นปุbม Full Report 

 

 

แสดง platform ของข0อมูล Drug 

Resistance mutation database 

และ Lineage mutation database 

ที่ผู0ใช0งานเลือก 

 



8. เมื่อ processing เสร็จแล)ว ระบบจะแสดงให)เห็นว-าข)อมูลของตัวอย-างที่นำมาวิเคราะห4เปtนเชื้อสายพันธุ4อะไรและ

ระบปุระเภทของการดื้อยา 

 

 

 

 

 

9. กดปุfม Full Report ในหน)า NGS Analysis ระบบจะนำไปสู-หน)า Result ซึ่งผู)ใช)งานสามารถดูรายงานผลการ

วิเคราะห4และดาวน4โหลด pdf file ได)จากหน)านี้  โดยมีรายละเอียด ดังนี้ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ระบุว-าตัวอย-างที่นำมาวิเคราะห4

เปtนเชื้อสายพันธุ4อะไรและระบุ

ประเภทของการดื้อยา 

 

1. กดปุfม Full Report 

 

 



 

 

 

 

ตัวอย-างหน)า Genome browser โดยสามารถดูตำแหน-งยีนต-างๆที่ต)องการได) 

 

2. สามารถเลือกดูได) 

 

3. กดปุfม IGV เพื่อด ูGenome browser  

 

4. ผู0ใช0งานสามารถเลือก Report ได0ว9าจะใช0ประเภทใด 

โดยจะมีข0อมูล 3 ประเภทให0เลือก ดังนี ้

1. Lineage and Drug Resistant Profile 

2. Variations Profile เป�นข0อมูลเชิงสรุป 

3. WGS Metrics 

 

 

5. สามารถกดดาวน,โหลดไฟล, .sort และ .vcf ได0จากตรงนี ้

 



 

 

ตัวอย-างของข)อมูลประเภท Lineage and Drug Resistant Profile โดยจะแสดงข)อมูลเบื้องต)น 

 

ตัวอย-างของข)อมูลประเภท Variations Profile โดยจะแสดงข)อมูลเชิงสรุป 

กดไอคอนนี้เพื่อโหลด pdf file ของรายงาน 

กด back เพื่อกลับไป 

ยังหน0า Dashboard 

หน0า Loliplot สามารถดูตำแหน9ง mutation บนยีนได0 



 

 

ตัวอย-างของข)อมูลประเภท WGS Metrics โดยจะแสดงข)อมูลเชิงสรุปของการ alignment 

 

10. กดที่แท็ป Phylogenetic เพื่อสร)าง Phylogenetic tree โดยมีรายละเอียด ดังนี ้

 

 

 
1. กดปุfม Create Tree 



 

 

 

 

 

 

 

หมายเหตุ : การทำ Phylogenetic workflow ที่ 1 และ 2 ควรมีจำนวน Sample ≥ 4 Sample ขึ้นไป เพราะถ)าหากจำนวน 

Sample น)อยกว-า 4 Sample โปรแกรมจะประมวลผลไม-ได)  ส-วน Placing tree สามารถทำแค- 1 Sample ได) 

 

 

 

 

 

3. เลือกเครื่องหมาย P ลงหน0าช9องข0อมูลที่ต0องการใช0 

โดยข0อมูลนั้นต0องผ9านการ NGS Analysis แล0วเท9านั้น 

การ Submit Phylogenetic สามารถได0ทำเฉพาะข0อมูลจาก platform เดียวกันเท9านั้น 

4. เลือกประเภท Phylogenetic Workflow 

โดยจะมี 3 ประเภทใหGเลือก ดังน้ี 

1. Phylogenetic tree + Nextsrtain (สามารถเลือก sample ท่ีมีขGอมูล Country และ 

Collected date เท_าน้ัน) 

2. Phylogenetic tree 

3. Placing tree (เปbนการสรGาง Phylogenetic tree เพ่ือเปรียบเทียบ Sample ของ

ผูGใชGงานกับ Tree อ่ืนท่ีทำมาก_อนหนGาน้ี) 

5. เมื่อกดเลือกทุกอย9างเสร็จแล0ว 

กด Submit เพื่อเริ่มการสร0าง Phylogenetic 

2. ตั้งชื่อ tree ที่จะสร)างตรงช-อง tree name 



11. เมื่อกด Submit แล)ว ระบบจะทำการประมวลผล โดยมีรายละเอียด ดังนี้ 

 

 

 

 

 

เมื่อระบบประมวลผลเสร็จแล)ว ตรงช-อง Status จะแสดงสถานะ complete 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ระบุ วัน/เดือน/ป� ที่สร0าง tree ผู0ใช0เลือกทำ Phylogenetic tree 

จะมีเครื่องหมาย P ที่ช9องนี ้

ผู0ใช0ไม9ได0เลือกทำ Placing tree 

จะมีเครื่องหมาย “ - ” ที่ช9องนี ้

ชื่อ tree ที่ผู0ใช0งานตั้ง 

แสดงสถานะการประมวลผล 

แสดงจำนวน Sample ที่ผู0ใช0งานเลือก 

แสดงสถานการณ,ประมวลผล

เป�น complete เมื่อระบบประมวลผลเสร็จแล0ว ตรงช9อง Progress  

จะมี 3 ปุbมให0เลือกกดดูรายงานผล ดังนี ้

1. View Phylo Map 

2. View Phylogenetic tree 

3. Nextstrain 



 

 

 

 

11.1 เมื่อกดปุfม View Phylogenetic tree ระบบจะนำเข)าสู-หน)า Phylogenetic tree  

 

 

 

 

 

ข0อมูลตรงนี้เป�น annotation ให0กับข0อมูลของ Sample 

โดยผู0ใช0งานสามารถกดเป�ดใช0ข0อมูลเหล9านี้ได0 

Drugs แสดงข0อมูลการดื้อยา หากเชื้อมีการดื้อยาชนิดใด 

ตรงช9องวงกลมจะเป�นสีดำที่ยาชนิดนั้น 

ผู0ใช0งานสามารถปรับเปลี่ยนรูปแบบ Phylogenetic tree 

ได0ตามที่ต0องการ โดยใช0ปุbมเครื่องมือต9างๆที่มีในระบบได0 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

Drugs – Resistant แสดงข0อมูลการดื้อยาเป�นแถบส ี

โดยจะแสดงข0อมูลเป�น Sensitive , Drug – resistant , MDR และ XDR 

Lineage แสดงข0อมูลเป�นแถบส ี

โดยเทียบข0อมูล Lineage ของ Sample ได0จากส ี

Sub - Lineage แสดงข0อมูลเป�นแถบส ี

โดยเทียบข0อมูล Sub - Lineage ของ Sample ได0จากส ี



11.2 เมื่อกดปุfม View Phylo Map ระบบจะนำเข)าสู-หน)า Phylo Map โดยหน)านี้จะเป�ดหน)า Phylo tree คู-กับ

หน)า Map 

 

 

 

11.3 เมื่อกดปุfม Nextstrain ระบบจะนำเข)าสู-หน)า Phylogeography ของ Nexstrain 

 

1. กดที่ Sample  

2. ระบบจะป�กหมุดในแผนที่ตามสถานที่ที่พบ Sample  

โดยข0อมูลส9วนนี้จะ Link กับข0อมูล Meta Data 



12. กดปุfม Back เพื่อย)อนกลับมาหน)า Dashboard  

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

หน0า Dashboard สามารถบอกสัดส9วนของข0อมูลต9างๆ 

ใน Project ของผู0ใช0งานได0 

บอกสถานะ Process ของ NGS ที่กำลังวิเคราะห, 

ข0อมูล DST อ0างอิงจาก Result ที่สามารถ Run ข0อมูลได0 



13. หน)า Account Summary จะแสดงข)อมูลโดยรวมทั้งหมด 

 


