
 

Formato correcto del Genoma de Referencia para MiSeq. 

 

1.- Exportar el genoma de referencia en formato FASTA: 

 

 

2.- Eliminar del Header todos los espacios y caracteres extraños. Mantener únicamente el primer 
carácter (>). Es recomendable dejar el header más sencillo. Ej:  >Ecoli 

 

 

3.- Añadir una línea en blanco entre el Header y la secuencia 

4.- Eliminar todos los cortes de línea; para ello, abrir el archivo en Word y remplazar los saltos de 
línea por nada: 

 



 

 

5.- Guardar el archivo con extensión .fa (FASTA file). 

 

6.- Poner el archivo FASTA en la siguiente ruta: 

 


