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Nematodes
T. suis

H. bacteriophora
C. remanei
C. angaria
C. elegans
C. brenneri
C. briggsae
C. japonica

M. hapla
B. xylophilus

L. loa
P. pacificus

A. suum

N. americanus

A. thaliana

D. rerio

H. sapiens
R. norvegicus
M. musculus

G. gallus
X. laevis

C. elegans
D. pulex
D. melanogaster

S. pombe
S. cerevisiae
N. crassa

D. discoideum
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