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EasyAmpR: genotipado de amplicones multilocus de
secuenciacion masiva en R

La secuenciaciéon masiva de libreria de amplicones permite generar en paralelo datos para decenas o miles
de loci y gran cantidad de muestras en un mismo experimento. Los sesgos, calidad de secuenciacion y la
gran cantidad de datos imponen algunos retos en el genotipado de muestras a partir de este tipo de datos
genéticos. EasyAmpR es el primer paquete de R disefiado para automatizar el genotipado muestras de individ-
uos diploides a partir de secuencias de librerias de amplicones de secuenciacién masiva, tales como Illumina
MiSeq o NovaSeq. Propone un flujo de trabajo que comienza con el demultiplexado de los loci, determinacion
de variantes con dada2 y genotipado a partir de las variantes. Ademas, incluye varias funciones ttiles para con-
version entre formatos exportar resultados en forma de tablas y FASTA. Probamos exitosamente EasyAmpR en
librerias multiplex de 30 loci para un estudio de genética de poblaciones de una especie de roedor del Sudeste
Asiatico, comparando las secuencias generadas por EasyAmpR con datos publicados para la misma especie.
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