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ชีพสะสมแบบทำซ้ำได้ในระบบโรงพยาบาล 
Data Quality–Driven ETL Framework for Reproducible Cumulative Antibiogram Generation in 
Hospital Systems 
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บทคัดย่อ: 

                รายงานความไวต่อยาต้านจุลชีพสะสม (cumulative antibiogram) มีความสำคญัต่อการเลือกยาปฏิชีวนะแบบเชิง
ประจักษ์และการกำกับการใช้ยา แต่ข้อมูลจลุชีววิทยาจากระบบโรงพยาบาลมักมีค่าว่าง ข้อมลูซ้ำ และการตั้งช่ือเช้ือ/ยาไม่เปน็
มาตรฐาน ทำให้ผลคำนวณคลาดเคลื่อน โครงงานนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อ (1) ประเมินและยกระดับคณุภาพข้อมลูจุลชีววิทยา (2) ทำ
มาตรฐานและบรูณาการข้อมลูเพาะเช้ือจากหลายแหล่งด้วยกระบวนการ ETL และ (3) สร้างรายงาน cumulative antibiogram ตาม
แนวทาง CLSI M39 เพื่อสนับสนุนการตัดสินใจทางคลินิก งานวิจัยพัฒนา pipeline แบบครบวงจรประกอบด้วยกรอบ DQA (ความ
ครบถ้วน/ความสอดคล้องกับตารางมาตรฐาน) กระบวนการ ETL ทีท่ำมาตรฐานช่ือเช้ือ สิ่งส่งตรวจ ช่ือยาเป็นรหสั WHONET และผล 
S/I/R ด้วย dictionary (>400 รายการ) ร่วมกับ regex และ fuzzy matching ตรวจสอบ intrinsic resistance กำหนด REVIEW 
สำหรับรายการที่ตีความไมไ่ด้ (ไมน่ำไปรวมตัวหาร) และคัดเลือก first-isolate ภายใน 30 วันเพ่ือลดอคติจากผลซ้ำ จากนั้นสร้าง 
antibiogram ตาม CLSI M39 โดยกำหนดขั้นต่ำ 30 isolates ต่อคูเ่ช้ือ–ยา–สิ่งส่งตรวจ และส่งออกเปน็ Excel แบบกำหนดสีและกรอง
ข้อมูลได้ นอกจากน้ีมีการทดลองเชิงสำรวจด้วย Machine Learning ให้ความแม่นยำราว 70–82% แต่กลุ่ม Intermediate มี recall 
ต่ำจาก class imbalance จึงเสนอใช้ Macro-F1 และการแบ่งข้อมูลแบบ time-/patient-based ในอนาคต 
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Abstract:  
 

Cumulative antibiograms guide empirical therapy and antimicrobial stewardship, but their accuracy is 
limited by poor-quality microbiology data from hospital information systems. This study aimed to (1) assess and 
improve microbiology data quality, (2) standardize and integrate heterogeneous culture datasets for reproducible 
analysis, and (3) generate CLSI M39-compliant cumulative antibiograms for clinical decision support. We developed 
an end-to-end pipeline comprising a Data Quality Assessment framework for completeness and consistency against 
standardized mapping tables, an ETL process that standardizes organism, specimen, antibiotic (WHONET codes), 
and S/I/R results using dictionary mapping (>400 entries) with regex and fuzzy matching, applies intrinsic-resistance 
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rules, flags unresolvable records as REVIEW (excluded from denominators), and deduplicates isolates using a 30-
day first-isolate rule, and cumulative antibiogram generation with a minimum of 30 isolates per organism–
antibiotic–specimen stratum, exported as a filterable, color-coded Excel report. An exploratory machine-learning 
analysis achieved ~70–82% accuracy but showed low recall for the Intermediate class due to imbalance, 
supporting Macro-F1 and time-/patient-based splits in future work. This pipeline improves the reliability and 
reproducibility of antibiogram reporting for clinical decision support and AMR surveillance. 
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