
         
Query: KDR12169.1 Cyclic nucleotide-gated olfactory channel [Zootermopsis nevadensis]
        Target: Lko057S001371:300000-400000 [revcomp]
         Model: protein2genome:local
     Raw score: 2922
   Query range: 0 -> 1146
  Target range: 84105 -> 12523

     1 : MetLysLeuArgThrThrValGlnLeuSerGlyAlaIle<-><->ThrThrIleGlnLys :    18
         |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||      |||! !!  ||||||
         MetLysLeuArgThrThrValGlnLeuSerGlyAlaIleSerSerThrIleThrGlnLys
 84105 : ATGAAGCTGCGGACCACGGTGCAGCTGTCCGGAGCCATCTCGTCAACCATCACGCAGAAG : 84048

    19 : LysProProLeuLysArgGluAspSerPheLeuLysArgPheSerThrArgGlnIlePro :    38
         ||| !!||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:!:|||
         LysAlaProLeuLysArgGluAspSerPheLeuLysArgPheSerThrArgGlnValPro
 84047 : AAGGCGCCTCTCAAGCGAGAAGACTCGTTCCTCAAGCGCTTCTCCACTCGCCAAGTGCCC : 83988

    39 : GluThrGln  >>>> Target Intron 1 >>>>  GluThrMetAspThrGlyAspA :    49
         |||.!!|||           1481 bp           ||||||:!!||||||||||||!
         GluAlaGln++                         ++GluThrValAspThrGlyAspG
 83987 : GAGGCGCAGgt.........................agGAGACTGTGGACACAGGCGACG : 82474

    50 : spGlyAspGlyGlyProSerSerGlnSerThrAlaSerThrArgArgArgArgArgArgL :    69
         !:|||! !! !|||  !:!!..!  !:!!!:!  !..!  !||||||||||||||||||:
         luGlyGlyGluGlyGlyAlaAspThrAlaSerArgAspGluArgArgArgArgArgArgA
 82473 : AAGGAGGTGAAGGCGGCGCCGATACGGCGAGTCGTGACGAGCGACGCCGACGCCGGCGAC : 82414

    70 : ysGlnArgLeuProArgThrValValAsnProAspGluAsnPheTyrPheTyrTrpLeuP :    89
         ::|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||.
         rgGlnArgLeuProArgThrValValAsnProAspGluAsnPheTyrPheTyrTrpLeuL
 82413 : GTCAACGTCTCCCTCGCACCGTCGTCAACCCCGACGAGAACTTCTACTTCTATTGGTTGC : 82354

    90 : heLeuLeuSerAlaCysValLeuTyrAsnLeuTrpThrLeuIleValArgGlnSerPheP :   109
         !.:!!|||!!!|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         euValLeuThrAlaCysValLeuTyrAsnLeuTrpThrLeuIleValArgGlnSerPheP
 82353 : TGGTGCTCACAGCGTGCGTCCTCTACAACCTGTGGACACTCATCGTTCGCCAGAGTTTCC : 82294

   110 : roGluLeuGlnSerGlyAlaThrIleLeuTrpPheThrCysAspGlyPheSerAspAlaV :   129
         |||||||||||:!!!.!|||:!!  !!!!|||   .!!...|||!.!|||||||||.!!|
         roGluLeuGlnAlaAlaAlaSerSerPheTrpThrAlaAlaAspAlaPheSerAspThrV
 82293 : CGGAGCTCCAGGCGGCCGCTTCGTCCTTCTGGACGGCTGCAGACGCCTTCTCCGACACTG : 82234

   130 : alPheLeuLeuAspValAlaValGlnPheArgThr{Gl}  >>>> Target Intron  :   141
         ||! !:!!|||||||||!.!|||||||||||||||{||}            852 bp   
         alCysValLeuAspValValValGlnPheArgThr{Gl}++                   
 82233 : TGTGCGTACTAGACGTGGTCGTGCAGTTCCGTACG{GG}gt................... : 82194

   142 : 2 >>>>  {y}TyrLeuGluGlnGlyLeuMetValTyrAspSerLysLysLeuAlaGlyH :   158
                 {|}|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
               ++{y}TyrLeuGluGlnGlyLeuMetValTyrAspSerLysLysLeuAlaGlyH
 82193 : ......ag{C}TATCTGGAACAGGGTCTGATGGTATACGACAGCAAGAAGTTAGCTGGCC : 81295

   159 : isTyrIleArgSerArgAlaPheLeuMetAspLeuCysAlaLeuLeuProLeuAspLeuL :   178
         |||||:!!||||||||||||||||||:!!||||||..!||||||||||||||||||||||
         isTyrValArgSerArgAlaPheLeuLeuAspLeuAlaAlaLeuLeuProLeuAspLeuL
 81294 : ATTACGTACGCTCCAGAGCCTTCCTCCTGGATCTGGCCGCATTGCTACCTCTAGATCTGC : 81235

   179 : euGlnPheTyrValGlyIleGlnProIleLeuArgPheProArgPheLeuLysValTyrA :   198
         ||||||||   ..!|||   !  ||||||||||||! !|||||||||||||||:!!||||
         euGlnPheAlaThrGlyProLeuProIleLeuArgCysProArgPheLeuLysIleTyrA
 81234 : TCCAGTTCGCGACGGGACCGCTCCCCATCTTGCGTTGCCCTCGCTTCCTTAAGATCTACC : 81175

   199 : rgValTyrAsnTyrTyrTyrMetValGluSerArgThrValTyrProAsnLeuTrpArgV :   218
         ||||||||:!!|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         rgValTyrHisTyrTyrTyrMetValGluSerArgThrValTyrProAsnLeuTrpArgV
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 81174 : GCGTGTACCACTACTACTACATGGTGGAGTCCCGTACCGTCTACCCGAACCTTTGGCGAG : 81115

   219 : alValAsnLeuValHisIleLeuLeuIleLeuAlaHisTrpPheGlyCysPheTyrTyrL :   238
         ||:!!|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         alIleAsnLeuValHisIleLeuLeuIleLeuAlaHisTrpPheGlyCysPheTyrTyrL
 81114 : TCATCAACCTGGTACACATTCTACTCATCCTGGCACATTGGTTCGGATGCTTCTACTACT : 81055

   239 : euLeuSerGluAlaGlnGlyPheIle  >>>> Target Intron 3 >>>>  GlyVa :   248
         ||||||||||||||:!!! !|||              6659 bp           |||! 
         euLeuSerGluAlaGluAspPheGln++                         ++GlyAs
 81054 : TGCTGTCCGAAGCGGAAGACTTTCAGgt.........................agGGCGA : 74366

   249 : lTrpGlyTyrProTyrAsnGluProGlyTyrGlnGlnLeuThrArgLysTyrLeuGlySe :   268
         !|||! !|||||||||...     !! !|||  !  !|||||||||||||||||||||||
         pTrpValTyrProTyrArgProGlyAspTyrAlaThrLeuThrArgLysTyrLeuGlySe
 74365 : CTGGGTGTACCCGTATCGACCCGGCGACTACGCAACGCTAACACGCAAGTACCTCGGCTC : 74306

   269 : rLeuTyrTrpSerThrLeuThrLeuThrThrIleGlyAspLeuProThrProGlyThrAs :   288
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||! !|||||
         rLeuTyrTrpSerThrLeuThrLeuThrThrIleGlyAspLeuProThrProGluThrAs
 74305 : GCTGTACTGGTCCACGCTGACGCTCACCACCATCGGAGATCTCCCGACGCCCGAAACCAA : 74246

   289 : nVal{Gl}  >>>> Target Intron 4 >>>>  {u}TyrValPheThrIleAlaSe :   297
         |!.!{||}           5736 bp           {|}|||||||||||||||!.!||
         nAla{Gl}++                         ++{u}TyrValPheThrIleValSe
 74245 : CGCA{GA}gt.........................ag{A}TACGTGTTCACCATCGTCAG : 68483

   298 : rTyrLeuIleGlyValPheIlePheAlaThrIleVal{G}  >>>> Target Intron :   310
         |||||||||||||||||||||||||||||||||||||{|}           3163 bp  
         rTyrLeuIleGlyValPheIlePheAlaThrIleVal{G}++                  
 68482 : CTATCTCATCGGAGTCTTCATTTTCGCCACTATTGTG{G}gt.................. : 68441

   311 :  5 >>>>  {ly}GlnValGlyAsnValIleThrAsnArgAsnAlaAsnArgLeuGluPh :   326
                  {||}|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
                ++{ly}GlnValGlyAsnValIleThrAsnArgAsnAlaAsnArgLeuGluPh
 68440 : .......ag{GT}CAAGTAGGGAACGTGATCACCAATCGCAACGCCAATCGCCTGGAGTT : 65233

   327 : eGluArgLeuLeuAspGlyAlaLysThrTyrMetArgHisHisLysValProGlyGlyMe :   346
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         eGluArgLeuLeuAspGlyAlaLysThrTyrMetArgHisHisLysValProGlyGlyMe
 65232 : CGAGCGTCTCTTGGACGGTGCCAAGACATACATGCGTCACCACAAGGTACCAGGTGGCAT : 65173

   347 : tLysArgArgValLeuArgTrpTyrAspTyrSerTrpSerArgGlyArgIleGlnGlyGl :   366
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         tLysArgArgValLeuArgTrpTyrAspTyrSerTrpSerArgGlyArgIleGlnGlyGl
 65172 : GAAACGTCGTGTGCTGCGCTGGTACGACTACAGCTGGAGCCGTGGTCGTATCCAAGGTGG : 65113

   367 : yGlyAspIleAsnThrAlaLeuGlyLeuLeuProAspLysLeuLysThrGluLeuAlaLe :   386
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         yGlyAspIleAsnThrAlaLeuGlyLeuLeuProAspLysLeuLysThrGluLeuAlaLe
 65112 : TGGTGACATCAATACGGCGCTGGGGTTGCTTCCAGACAAACTCAAGACAGAGTTGGCGCT : 65053

   387 : uHisValAsnLeuSerValLeuLysLys  >>>> Target Intron 6 >>>>  Val :   396
         ||||||||||||||||||||||||||||           8064 bp           |||
         uHisValAsnLeuSerValLeuLysLys+-                         ++Val
 65052 : ACATGTCAACCTCTCGGTGCTGAAGAAGgc.........................agGTC : 56959

   397 : ThrIlePheGlnGluCysGlnProGluPheLeuHisAspLeuValLeuLysMetLysAla :   416
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         ThrIlePheGlnGluCysGlnProGluPheLeuHisAspLeuValLeuLysMetLysAla
 56958 : ACCATCTTCCAGGAGTGTCAGCCTGAGTTCCTGCATGATCTGGTTCTCAAGATGAAGGCG : 56899

   417 : TyrIlePheThrProGlyAspLeuIleCysArgLysGlyGluValAlaArgGluMetPhe :   436
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         TyrIlePheThrProGlyAspLeuIleCysArgLysGlyGluValAlaArgGluMetPhe
 56898 : TATATCTTCACACCAGGAGATCTCATCTGCCGCAAAGGAGAAGTGGCTCGCGAGATGTTC : 56839
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   437 : IleIleAlaAspGlyIleLeuGluValIleSerGluThrGlyArgValLeuThrThrMet :   456
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||.!!|||||||||||||||||||||
         IleIleAlaAspGlyIleLeuGluValIleSerGluAlaGlyArgValLeuThrThrMet
 56838 : ATAATCGCAGACGGCATCCTCGAGGTGATCAGCGAGGCGGGTCGCGTCCTAACCACCATG : 56779

   457 : LysAlaGlyAspPhePheGlyGluIleGlyIleLeuAsnLeuAspGlyLeuAsn{Ly}   :   475
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||{||}  
         LysAlaGlyAspPhePheGlyGluIleGlyIleLeuAsnLeuAspGlyLeuAsn{Ly}++
 56778 : AAGGCCGGAGACTTTTTCGGAGAGATTGGCATTCTTAATCTGGATGGCCTCAAC{AA}gt : 56720

   476 : >>>> Target Intron 7 >>>>  {s}ArgThrAlaAspValArgSerValGlyTyr :   485
                  3449 bp           {|}||||||||||||||||||||||||||||||
                                  ++{s}ArgThrAlaAspValArgSerValGlyTyr
 56719 : .........................ag{A}CGCACTGCCGACGTCCGCTCCGTGGGTTAC : 53243

   486 : SerGluLeuPheSerLeuSerArgGluAspValLeuAlaAlaMetLysAspTyrProGlu :   505
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         SerGluLeuPheSerLeuSerArgGluAspValLeuAlaAlaMetLysAspTyrProGlu
 53242 : TCGGAGCTCTTCTCGCTGTCCCGTGAGGACGTGCTGGCCGCCATGAAGGACTACCCCGAA : 53183

   506 : AlaGlnGluIleLeuGlnSerLeuGlyArgLysArgLeuMetAspAlaArgGluValSer :   525
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||!!:||||||.!.:!!|||
         AlaGlnGluIleLeuGlnSerLeuGlyArgLysArgLeuMetGluAlaArgAsnMetSer
 53182 : GCGCAAGAGATCTTGCAGAGCCTCGGTCGGAAGCGGCTCATGGAGGCGCGCAACATGTCG : 53123

   526 : ArgThrLysSerSerGlyHisHisAspArgLysAlaSerGlySerProAlaValLysAsp :   545
         |||  !  !.!!.!!|||  !  !! ! !!:::|||!!!|||                  
         ArgGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyArgAlaThrGly------------------
 53122 : CGTGGCGGGGGCGGTGGAGGCGGCGGTGGTCGCGCGACCGGG------------------ : 53078

   546 : GlyValAlaGlyThrAspValAspGlyArgAlaGlyLysArgIleValGluLysLeuArg :   565
                        |||! !|||! !  !  !  !|||||||||||||||::!||||||
         ---------------AspGlyAspAspAspArgProLysArgIleValGluArgLeuArg
 53077 : ---------------GACGGCGACGACGACCGCCCCAAGCGCATCGTGGAGCGACTGCGC : 53036

   566 : SerAspValLysGlyLeuLysAsnValLeuArgLysSerArgHisGlyAlaArgMetLys :   585
         ||||||||||||||||||:::|||!.!|||||||||||||||!.!..!  !|||  !|||
         SerAspValLysGlyLeuArgAsnAlaLeuArgLysSerArgArgSerHisArgArgLys
 53035 : TCCGACGTCAAAGGGCTGCGCAACGCACTGCGCAAGAGCCGCCGTTCGCACCGACGGAAG : 52976

   586 : AspGlu<->SerMetGluLeuGlnProLeuAsnProGlySerValAsnAlaArgHisAla :   604
         |||!!:   |||:!:|||||||||||||||:!!      |||  !:!!::!  !  !::!
         AspAspGlySerLeuGluLeuGlnProLeuHis------SerCysAspSerValAlaSer
 52975 : GACGACGGCAGCCTTGAGTTGCAACCGTTGCAC------TCGTGCGACAGCGTCGCCAGC : 52922

   605 : SerSerAlaGlyHisSerGlyLysGlyValLeuArgArgMetSerArgValHisSerAsp :   624
         ||||||!.!|||  !.!! !!||||||!.!|||!:!||||||:!!||||||!!..!!! !
         SerSerGlyGlyGlyGlyArgLysGlyAlaLeuGlnArgMetAlaArgValGlnGlyAla
 52921 : AGCAGCGGCGGAGGCGGACGCAAGGGCGCGTTGCAGCGGATGGCGAGGGTGCAAGGTGCT : 52862

   625 : AspAsnTyrSerArgGluGluSerLeuGluAspGlnSerPro  >>>> Target Intr :   639
         ..!:!! !!  !! !   !!::!!:!!!  ..!..!:!!|||            30 bp 
         SerAspAspValProProAspAlaValValSerSerAlaPro-+                
 52861 : AGCGACGATGTGCCTCCCGACGCCGTCGTCTCCTCGGCGCCGct................ : 52815

   640 : on 8 >>>>  ThrValSerThrAlaLysLeuGlyGluGlyLeuProLeuLeuGlnArgL :   655
                    .!!  !|||   :!!   ||||||!  ||||||||||||||||||||||
                  +-AlaProSer---SerProLeuGlyAlaGlyLeuProLeuLeuGlnArgL
 52814 : .........aaGCGCCTTCG---TCTCCTCTAGGCGCCGGACTGCCACTCCTGCAGCGGC : 52742

   656 : euArgLeuLeuLysGluLysGlnAspArgGluGluLysGlyLys<-><->ProLeuLeuS :   673
         |||||||||||||||||||||||!!:|||||||||:::  !:::       !!:!!  ! 
         euArgLeuLeuLysGluLysGlnGluArgGluGluArgGlnArgLeuAlaSerValAlaV
 52741 : TGCGCTTGCTCAAGGAGAAGCAGGAGCGGGAGGAACGCCAACGTCTGGCTTCGGTGGCGG : 52682
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   674 : erProIleSerProProProAlaProAsnThrLeuSerProProSerPheArgLeuGlnP :   693
          ! !!! !||| !! !!|||||||||... !!||||||||| !!|||! !! !! !! !|
         alAlaThrSerSerSerProAlaProGlyProLeuSerProAlaSerSerLeuSerProP
 52681 : TGGCGACCTCTTCGTCGCCGGCCCCCGGGCCTCTGTCTCCCGCGTCGTCTCTGTCGCCAC : 52622

   694 : ro  >>>> Target Intron 9 >>>>  ProGluGlnGluProGlnGluGlnGluVa :   703
         ||            219 bp           |||..!:!!!!:  !  !:!!!  :!!  
         ro++                         ++ProSerGluAspGluThrGlnProGlnAr
 52621 : CGgt.........................agCCCTCGGAGGACGAAACGCAGCCTCAGCG : 52373

   704 : l{Il}  >>>> Target Intron 10 >>>>  {e}GlyAlaGlyLeuProLeuIleG :   712
         !{! }            1089 bp           {!}|||||||||:!!! !|||:!!.
         g{Ar}++                          ++{g}GlyAlaGlyValArgLeuLeuS
 52372 : G{AG}gt..........................ag{A}GGTGCGGGTGTCCGACTGCTCT : 51257

   713 : lnArgLeuLeuLeuLeuLysGlnLysGluAspHisGluArgLeuThrMetGlnAlaThrA :   732
         .!!:!|||  !  !|||!  ...||||||..!  !... !!! !!.!      |||.!!:
         erLysLeuAlaThrLeuThrSerLysGluSerSerSerGlyProAsnAlaIleAlaAlaS
 51256 : CGAAGCTCGCTACGCTCACCAGCAAAGAGTCCTCCTCCGGCCCCAACGCCATCGCCGCTT : 51197

   733 : laThrValAlaAlaAspValLeuAla{T}  >>>> Target Intron 11 >>>>  { :   741
         !! !!..!.!! !!  !!.!  !:!!{.}           11852 bp           {
         erProThrThrProIleAlaThrSer{V}+-                          +-{
 51196 : CCCCCACGACGCCCATCGCCACCTCC{G}ga..........................aa{ : 39317

   742 : hr}ThrValLysThrGlnGlnGluValAspProLysSerMetGlnSerIleValSerPro :   760
         .!}|||:!!!..  !.!.   !    !||||||  !..!:!:!   !!  !:!!!!! !!
         al}ThrIleSerHisAsnIleValSerAspProProGlnValLeuProGluIleThrAla
 39316 : TC}ACAATCAGCCACAACATCGTTTCCGATCCTCCGCAGGTACTTCCTGAAATTACCGCG : 39261

   761 : SerGluAsnLysLeuLysGluLysThrThr{Gl}  >>>> Target Intron 12 >> :   771
         |||...!!.! !!!!:!!.!. !!:!!|||{  }            106 bp        
         SerSerLysIlePheGlnHis***SerThr{Cy}++                        
 39260 : TCCAGTAAGATATTCCAACATTAGTCGACC{TG}gt........................ : 39224

   772 : >>  {u}AsnCysSerGluGluGluLysLysSerSerPheGluTyrSerIleGluThrAl :   789
             { }||| !!!:!  !|||...        !|||  !.!.|||:!!! !..!|||  
           ++{s}AsnArgAsnThrGluSerCysPheLeuSerThrHisTyrAlaThrSerThrMe
 39223 : ..ag{C}AATCGCAATACAGAGTCCTGTTTTCTGTCAACTCACTACGCAACTTCAACAAT : 39068

   790 : aSerSerValGly  >>>> Target Intron 13 >>>>  IleThrGluLysThrVa :   799
         !|||!.!  !|||            1874 bp           :!!  !|||   :!!  
         tSerLysSerGly++                          ++ValCysGluProSerSe
 39067 : GTCCAAATCCGGGgt..........................agGTTTGCGAACCTTCATC : 37164

   800 : lAspGlnProProValArgValMetValProSerValLeuSerGlnAlaGluThrSerAl :   819
         !   ! ! !!|||  !  !  !   !.!  !:!!!.!! !..!.!..!!!  .!!!!! !
         rProLeuAlaProSerSerTyrAlaAlaIleAlaAlaSerAspAspThrAlaAlaThrPr
 37163 : CCCGCTGGCTCCGTCCTCGTATGCCGCCATCGCCGCCTCCGATGACACCGCCGCCACCCC : 37104

   820 : aAlaSerProGln<->ArgArgArgProLysProSerLeuLeuArgLeuGlnLys<-><- :   837
         !|||||||||:!!   !:!! !||||||  !|||  !! !||||||! !           
         oAlaSerProLysProLysProArgProAlaProLeuArgLeuArgSerValProGlyGl
 37103 : CGCATCACCAAAGCCGAAGCCGCGACCCGCGCCACTGCGCCTCCGCTCAGTTCCCGGGGG : 37044

   838 : >AspThrLysSerTyrMetSerIleAspAspLeuSerProGluTyrSerGlyLeuProPh :   856
          ! !.!!||| !!|||   |||||||||||||||||||||||||||:!!  !||||||||
         yGlyAlaLysArgTyrAlaSerIleAspAspLeuSerProGluTyrAlaProLeuProPh
 37043 : CGGCGCTAAACGCTACGCCTCCATCGACGACCTGTCACCCGAATACGCGCCGCTGCCTTT : 36984

   857 : eValLysLysLeuLysIleLeuAsnGluArgGlnLysLeuAlaGluLeuGluGlnLys   :   876
         ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||  !|||||||||::!:!!  
         eValLysLysLeuLysIleLeuAsnGluArgGlnLysLeuPheGluLeuGluArgGln++
 36983 : CGTCAAGAAGCTCAAAATTCTCAACGAGCGACAGAAGCTCTTCGAACTGGAGAGACAGgt : 36924

   877 : >>>> Target Intron 14 >>>>  Val<->AlaHisValLeuMetArgSerSerSe :   885



                   3014 bp           |||   |||  !!.!|||   ||||||!!!||
                                   ++ValGluAlaGlyAlaLeuSerArgSerTrpSe
 36923 : ..........................agGTGGAAGCGGGTGCGTTGTCCCGCAGCTGGAG : 33880

   886 : rLeuAspSerSerAsnAlaValSerCysAlaSerGlyGlySerGlyAspSerAlaGluAs :   905
         ||||||||||.!!.....!! !||| ! .!!.!!!.!.!!||||||      !.!!  :!
         rLeuAspSerGlyGlyCysGlySerGlyThrGlyAlaSerSerGly------ValGlyAs
 33879 : TCTGGACTCGGGTGGGTGTGGGAGCGGGACCGGAGCGAGCAGTGGA------GTGGGCGA : 33826

   906 : nSerLeuAspProMetAsnLeuThrArgSerHisSerGluAlaSerAlaMetGlnTyrVa :   925
         !.!!  !||| !!:!:..!||||||||||||   ||||||||||||||||||  !|||||
         pGlyAlaAspAlaLeuGlyLeuThrArgSerSerSerGluAlaSerAlaMetAlaTyrVa
 33825 : CGGCGCTGACGCCCTAGGCCTCACGCGTTCATCATCCGAAGCCTCCGCCATGGCGTATGT : 33766

   926 : lArgSerGlnGlnHisLysLeuProGln  >>>> Target Intron 15 >>>>  As :   935
         ||||:!!||||||!  ::!||| !!.!.            8736 bp             
         lArgAlaGlnGlnLeuArgLeuAlaAsn+-                          ++Th
 33765 : GCGCGCGCAGCAGCTGCGACTGGCCAACgc..........................agAC : 25000

   936 : pProSerThrGluAla{A}  >>>> Target Intron 16 >>>>  {la}GlnSerL :   944
          |||!!!! !|||  !{ }            5256 bp           { !}.!...!!
         rProCysLysGluLys{A}++                          ++{rg}AspGluP
 24999 : ACCATGCAAGGAAAAA{A}gt..........................ag{GG}GATGAAC : 19717

   945 : euThrSerProGluSerAsnGluThrLeuGluArgArgAsnLeuLysSerIleLeuLysL :   964
          !  !|||||||||||||||||||||||||||||||||:!!|||||||||||||||||||
         roHisSerProGluSerAsnGluThrLeuGluArgArgHisLeuLysSerIleLeuLysL
 19716 : CACATTCACCAGAGAGCAACGAGACCTTGGAACGCCGCCATCTGAAGAGCATCCTCAAGA : 19657

   965 : ysLeuSerAlaSerSerLeuPheSerGlySerThrGluGluAspLysGluSerSerSerI :   984
         ||||||||||||||!:!|||!!.      |||!:!|||...|||! !! !||| !!!!! 
         ysLeuSerAlaSerAsnLeuLeu------SerSerGluSerAspThrGlySerProCysG
 19656 : AGTTGTCGGCCTCCAATTTGTTG------TCGAGTGAGAGCGACACGGGAAGCCCTTGTG : 19603

   985 : leSerGluLysSerGluIleSerAlaMetLysGlyIleProThrAspLeuProThrAlaL :  1004
          !..!! !!..|||  !:!:!!!!.!  !  !!.!! !|||                   
         lyAspGlySerSerThrValThrGlySerGlyAlaSerPro-------------------
 19602 : GAGACGGGAGCAGTACGGTGACGGGGTCGGGGGCGAGTCCC------------------- : 19561

  1005 : ysSerSerAsnValAsnMetGlnLysLeuMetArgAlaProThrIleGluGlyTyrAlaA :  1024
            !! !!  !!.!:!!:!!!:!:::|||:!:||||||||||||:!!|||||||||||||
         --ArgArgProAlaAspLeuArgArgLeuLeuArgAlaProThrValGluGlyTyrAlaA
 19560 : --CGACGCCCTGCGGACCTGCGACGCTTGCTACGGGCGCCCACCGTCGAAGGATACGCGG : 19504

  1025 : laArgHisSerLysLeuIleLysSerValThrPheAsnArgAspThrLeuGlnSerProP :  1044
         |||||||||||||||||  !||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||
         laArgHisSerLysLeuCysLysSerValThrPheAsnArgAspThrLeuGlnSerProP
 19503 : CGCGACATTCCAAGCTGTGCAAGAGCGTCACCTTCAATCGAGACACCCTGCAGAGTCCGC : 19444

  1045 : roAlaThr{A}  >>>> Target Intron 17 >>>>  {la}ThrThrProThrLys :  1052
         ||!.!  !{!}            1499 bp           { !}:!!! !  !! !|||
         roGlyAsp{G}++                          ++{lu}SerMetGluArgLys
 19443 : CCGGTGAC{G}gt..........................ag{AA}TCAATGGAAAGAAAG : 17921

  1053 : PheProGlnGluAlaSerGlySerLeuPheProLeuLeuLysProLeuThrAlaAsnGlu :  1072
           !! !...|||..!  !! !!!!! !     !! !! !||| !!|||  !!.!   ...
         SerLeuSerGluCysHisValThrProGluCysSerTyrLysThrLeuPheValTrpArg
 17920 : AGTCTTAGTGAGTGCCATGTCACGCCTGAATGCTCTTACAAAACCTTGTTTGTATGGCGT : 17861

  1073 : LysAsnPhePheArgProSerLeuLeuLeuProSerHisAlaSerLeu{G}  >>>> Ta :  1089
         :!!  !! !!!.  !||||||:!!! !  !|||! !...  !!:!:!!{.}         
         GluAlaCysLeuSerProSerValTyrLysProLeuArgTyrAsnIle{H}++       
 17860 : GAAGCTTGCTTGTCACCGTCCGTCTACAAGCCTTTAAGGTATAATATC{C}gt....... : 17807

  1090 : rget Intron 18 >>>>  {lu}GluGluTyrPheSerGluValIleValGlyIleLy :  1101
            4304 bp           {!.}!!:|||||||||.!!|||||||||! !||||||||



                            ++{is}AspGluTyrPheGlyGluValIleGlyGlyIleLy
 17806 : ...................ag{AC}GACGAATACTTCGGGGAGGTGATCGGCGGCATCAA : 13470

  1102 : sGlnValIleGlnGlyHisLeu  >>>> Target Intron 19 >>>>  GluAspVa :  1111
         |||||||:!:|||!.!||||||            809 bp            |||!!::!
         sGlnValLeuGlnAlaHisLeu++                          ++GluGluIl
 13469 : GCAGGTGCTGCAGGCGCACTTGgt..........................agGAGGAGAT : 12631

  1112 : lGlnAsnLysPheGlnSerGlnPheGlnSerLeuGluLeuGluValLysArgArgAspGl :  1131
         !|||!:!||||||||| !!!::||||||||||||||||||||||||:::!:!||||||||
         eGlnSerLysPheGlnArgArgPheGlnSerLeuGluLeuGluValArgLysArgAspGl
 12630 : TCAGAGCAAGTTTCAACGTCGCTTCCAGTCCCTGGAGCTGGAGGTGCGCAAGCGTGACGA : 12571

  1132 : uIleIleSerGlnLeuGlnLysArgIleHisGluLeuGluValCys :  1146
         ||||||||||||||||||||||||||||!.!|||||||||||||||
         uIleIleSerGlnLeuGlnLysArgIleArgGluLeuGluValCys
 12570 : AATCATCAGTCAATTACAGAAGCGCATCCGCGAACTCGAGGTATGT : 12524

Figure S6. Alignment between protein sequences of the termite Zootermopsis 
nevadensis cyclic nucleotide-gated olfactory channel-like protein (NCBI 
accession: KDR12169.1) and the putative cyclic nucleotide-gated ion channel-
like gene of Laupala using the protein2genome local exhaustive model in 
Exonerate. The red and blue shaded areas are the conserved domain regions. 
The conserved domain Ion_trans2 (PF07885) in both sequences is nested 
within Ion_trans, hence, is not shown. The red arrow indicates the non-
synonymous SNP between L. kohalensis and L. paranigra, and the red box 
indicates the amino acid affected by this SNP 


