
Submitting  sequences  to  GenBank  

Make  sure  that  your  alignment  file  is  correct  and  also  ensure  that  you  don’t  have  any  
stop  codons  within  your  sequences.    Do  this  by  setting  the  codon  position  and  
translating  the  sequence  with  the  vertebrate  mitochondrial  code  or  standard  code.  

Go  to  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/submit/	  to  get  complete  details  on  submitting  
sequences  to  GenBank.  

I  find  that  using  Sequin  is  fairly  easy.  

Download  Sequin,  once  installed  open  it.  

  

Click  start  new  submission  

  



Enter  a  tentative  title  and  switch  the  release  time  from  “immediately/  after  processing”  
to  “Release  Date”,  the  default  is  one  year  from  submission.    Then  click  the  contact  tab  
and  fill  in  this  information.  

    

Now  fill  out  the  author  and  affiliations  tabs  

  

  

Once  completed  hit  next  form  



  

Select  which  way  you  want  to  prepare  the  submission.    If  using  Cytochrome  b  use  the  
normal  submissions  dialog.    Click  next  

  

We  can  submit  sequences  in  a  variety  of  ways:  a  single  sequence,  population  studies,  
etc.    Select  the  one  that  is  appropriate  for  you.    If  you  want  to  submit  many  sequences  of  
similar  or  the  same  species  choose  “population  study”  or  “phylogenetic  study”.    Once  
selected  you  can  also  select  that  it  is  an  alignment.    Check  original  submission,  then  
click  next  form.  

    



	  

Click  Import  nucleotide  alignment.    Again,  make  sure  that  you  have  double  checked  
your  alignment  to  make  sure  that  there  are  no  mistakes  (Stop  codons)  within  your  
alignments.    Find  your  alignment  and  import  it.  

  

We  successfully  imported  our  sequence  however  it  says  that  we  are  missing  organism  
information.    We  can  add  this  later.    We  can  click  next  page.    On  the  next  page  we  need  
to  say  how  these  sequences  were  produced.  



  

Click  next  page.  

  

Now  we  can  import  or  enter  source  modifiers.    This  is  the  data  that  will  go  along  with  
your  sequences.    For  example,  scientific  name,  voucher  number,  locality,  etc.    We  can  do  
this  one  at  a  time  or  input  a  spreadsheet  with  this  information.    If  you  don’t  have  very  
many  you  can  click  Add  organisms,  Locations  and  genetic  codes.  



  

Enter  your  species  names  and  change  the  genetic  code  to  vertebrate  mitochondrial  if  
from  the  mitochondria.  

  

Once  entered  you  can  hit  accept.      



  

You  can  skip  the  protein  tab  and  proceed  to  the  annotation  tab.    Put  in  your  protein  
name  and  gene  symbol.    You  can  get  this  information  for  genbank.    Also  input  a  title  
that  will  be  prefixed  by  your  organism  name.    Again,  look  at  other  submissions  in  
genbank  to  get  a  good  idea  of  what  appropriate  titles  are.    We  also  want  to  click  
whether  or  not  the  sequences  are  complete  are  the  5’  and  3’  end.    Do  you  have  a  
sequence  for  the  start  and  end?    If  so  then  leave  both  un-‐‑checked.    Our  sequences  here  
are  incomplete  at  the  5’  end  so  I  am  going  to  check  that.    Click  next  form.    

  

Look  at  the  window  below.    For  each  organism  it  shows  the  accession  file  for  the  
sequence  and  it  also  created  one  for  the  protein  translation.    Your  original  sequence  
name  is  the  sequence  and  the  name_1  is  the  protein  translation.  



  

  



  

  

Go  through  all  of  the  records  to  ensure  that  the  information  is  correct.    You  can  click  on  
certain  fields  to  edit  them  if  needed  (Organism  )  

Once  you  have  reviewed  all  records  you  can  hit  Done  

Sequin  will  review  your  errors.    Hopefully  you  don’t  have  many  if  any  errors.    You  
need  to  correct  errors  before  you  go  forward.    Click  proceed  and  save  this  file  to  a  folder  
of  your  choice.  

Once  saved  you  can  email  it  to  Genbank  at  the  following  address.  



  

You  can  compose  an  email  to  this  address  with  your  submission  file  attached.    I  usually  
just  write  the  following  in  the  email:  

Hello,  

Please  see  the  attached  submission,  

Best,  

Your  name  

Institution  

  

  

If  you  have  any  questions  you  can  send  me  an  email  at  rschmidt@tulane.edu  

  


