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ปจจุบันขอมูลของจีโนไทปมีขนาดใหญมากขึ้น ทําใหการอนุมานจํานวนกลุมประชากร
ยอยและการจําแนกคนเขาในกลุมประชากรยอยเปนเรือ่งยาก วิธกีารที่เปนที่นยิมและมี
ประสิทธิภาพในการคํานวนขอมูลที่มีขนาดใหญคือ Principal Components Analysis (PCA)  ใน
ปจจุบันนี้ PCA สามารถตรวจจับหาโครงสรางของประชากรไดเทานัน้ไมสามารถที่จะหาจํานวน
กลุมของประชากรยอยได  ดังนั้นคณะวิจัยจึงทําการพัฒนาระเบียบวิธีโดยปรับเปลีย่นเทคนิค
ของ PCA เพ่ือทําการหาจํานวนกลุมประชากรยอยและสามารถตรวจสอบหากลุมประชากรที่
เหมาะสมกับบุคคลได ระเบียบวิธีทีท่ําการพัฒนาขึ้นน้ีเรียกวา iterative pruning PCA (ipPCA) 
สามารถใชกับขอมูลจีโนไทปมีขนาดใหญไดอยางมีประสิทธิภาพ โดยระเบียบวธิี ipPCA ไดถูก
ทดสอบประสทิธิภาพกับขอมูลจําลอง ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาสําหรับขอมูลกลุมประชากร
ที่ไมซับซอนผลที่ไดสอดคลองกับระเบียบวิธี STRUCTURE และ AWclust  อยางไรก็ตาม สําหรับ
ขอมูลของกลุมประชากรทีซ่ับซอน มีเพียงระเบียบวธิี ipPCA เทานั้นที่สามารถจําแนกกลุม
ประชากรไดอยางถูกตอง นอกจากนี้ระเบียบวิธี ipPCA ถูกทดสอบกับขอมูลจริงที่มีขนาดของ
ขอมูลจีโนไทปใหญมากซึ่งไมสามารถวิเคราะหไดโดยระเบียบวธิี STRUCTURE และ AWclust   
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As genotypic datasets become ever larger, it is increasingly difficult to correctly 
estimate the number of subpopulations and assigning individuals to them. The 
computationally efficient non-parametric, chiefly Principal Components Analysis (PCA)-
based methods are thus becoming increasingly relied upon for population structure 
analysis. Current PCA-based methods can accurately detect structure; however, the 
accuracy in resolving subpopulations and assigning individuals to them is wanting. 
When subpopulations are closely related to one another, they overlap in PCA space 
and appear as a conglomerate. This problem is exacerbated when some 
subpopulations in the dataset are genetically far removed from others. We propose a 
novel PCA-based framework which addresses this shortcoming.  

A novel population clustering program called iterative pruning PCA (ipPCA) was 
developed which assigns individuals to subpopulations and infers the total number of 
subpopulations present. Genotypic data from simulated and real population datasets 
with different degrees of structure were analyzed by the proposed method. For datasets 
with simple structures, the subpopulation assignments of individuals made by ipPCA 
were consistent with the STRUCTURE and AWclust algorithms. On the other hand, 
highly structured populations containing many closely related subpopulations could be 
accurately resolved only by ipPCA, and not by other methods. The algorithm is 
computationally efficient and not constrained by the dataset complexity. This systematic 
clustering approach removes the need for prior population labels, which could be 
advantageous when cryptic stratification is encountered in datasets of individuals 
otherwise assumed to be homogenous. 
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