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Overview

•The NetView idea

•Application on a simulated data set (5, 
populations, 2.5 Million SNPs)

•Comparison with common applied methods 
(PCA and Admixture)



The NetView idea

• The NetView approach is based on the so‐called community structure, 
which arises by minimizing number of interactions in a symmetric distance 
matrix according to a mutual neighborhood criterion.

• Once, the community structures have been extracted different 
approaches can be applied to detect and characterize the community 
structures (e.g. the Potts Hamiltonian Model).



Simulated population structure





PCA and k‐means clustering 

• Applied Horns Parallel analysis to determine 
the number of significant components. 
R package: paran (4 Components)

• Used the Calinksi Criterion to determine the 
optimal number of clusters: R package: vegan 
(5 clusters)

• Finally we used the k‐means cluster alogrithm 
to assign individuals to respective clusters 
(Standard procedure in R)



Admixture



NetView



Comparison of the applied methods

• PCA is an efficient method to determine the 
number of significant clusters, when it is applied 
in combination with various test statistics.

• Admixture provides useful information on the 
admixture between populations, but failed to 
seperate close related populations.

• NetView provides a high defintion network 
visualization and determines the significance of 
each individual.



Let`s go 
exploring

Visit NetView hompage:  http://sydney.edu.au/vetscience/reprogen/netview/index.shtml


