
Figure S1. Distribution of Cq values from RT-qPCR used to detect BTV-1 virus infection in the two virus-feeding experiments (in blue and orange) of C. sonorensis. The vertical, dashed line corresponds to a Cq value of 27 used to separate vector competent from refractory females.


[image: GO terms plot] Figure S2. Classification and functional distribution of the genes differentially expressed between vector competent and refractory C. sonorensis per the Gene Ontology level 6. Blue: Molecular Function; Green: Cellular Component; Pink: Biological Process.
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Figure S3. Number of genes in the Toll (a), Imd (b) and Jak/Stat (c) pathways that have been duplicated or lost in different species of Diptera as identified using the Ensembl Compara pipeline.

equal (1)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	5	6	4	6	1	7	8	7	6	7	2	7	loss (0)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	1	2	6	0	3	0	2	2	1	0	5	0	duplication (	>	1)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	5	3	1	5	7	4	1	2	4	4	4	4	
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equal (1)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	7	8	5	7	7	10	8	9	9	8	6	9	loss (0)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	4	4	5	4	3	0	0	3	1	0	5	0	duplication (	>	1)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	2	1	3	2	3	3	5	1	3	5	2	4	
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equal (1)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	24	28	24	25	17	30	28	27	30	29	24	31	loss (0)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	5	6	12	7	6	0	5	9	2	0	10	0	duplication (	>	1)	A. aegypti	A. gambiae	B. antarctica	C. quinquefasciatus	C. sonorensis	D. melanogaster	G. morsitans	L. longipalpis	L. cuprina	M. domestica	P. papatasi	S. calcitrans	13	8	6	10	19	12	9	6	10	13	8	11	
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