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F_Corlobacteriaceae 03132 08419 01924 00000 00000 00000 00000 00000 00054 00061 00000 00000 02589 05097 03143 03905 00000 00547 00355 00000 00000 01495 05030  0.0000 02382
F_Corynebacteriaceae 00000 00000 00000 00579 00000 00000 00000 00000 00000 00122 01029 01398 00000 00000 00000 00000 10419 03751 00903 124376 0649% 11931 82340 10921 00319
F_Micrococcaceae 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 07488 15163 111403 00000 00000 00000 00000 00000 00000 0008 00000 00000 00000 00000 00000 00000  0.0000 01614
F_Propionibacteriaceze 00000 00093 00000 00652 00000 00000 00000 00000 00000 00214 00000 0033 0009 00000 00000 00379 00144 00000 00177 00392 00932 00000 02648 03875 00393
C_Actinobacteriz div. 00000 00000 00000 0666 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00243 00093 00000 00000 00000 00117 00689 00000 00177 00807 01224 00000 02581 03077 0.0099
P_Bacteroidetes NA 133474 110012 3.6826 33464 00000 00000 00000 00000 00135 00122 00000 00429 142084 161071 143020 128843 00258 00676 00097 00219 00612 02768 10557 01482 08594
0_Flavobacteriales 00000 00000 00000 0362 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 0005 00000 00000 00000 00117 00287 00000 00064 00219 00626 00000 01489 00437 02272
F_Rikenellaceae 00000 00700 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00306 00000 00000 00333 01617 00054 00000 00000 00000 00000 00000 00262 00194 02813  0.0000 02827
F_Prevotellaceae 00176 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00029 00000 00784 00352 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 02515  0.0000 02764
F_Porphyromonadaceae 82969 63017 34713 15501 00000 00000 02015 00000 11487 00520 00057 01771 102109 106127 104894 92181 00316 0975 00774 00000 00350 06007 13635 00779 07991
0_Bacteroidales_NA 153015 216153 7.5048 27524 00000 00000 00000 00091 40436 00520 00043 00037 191226 150455 129498 123831 00000 01095 00467 00092 00422 02104 17342 00380 038688
F_Marinilabiliaceae 43227 60009 24073 10503 00000 00000 00000 00272 10163 00612 00000 0005 40521 41656 34630 59948 00000 00467 00097 00277 00189 02076 08141 00209 09915
G_Bacteroides 00000 00000 00000 00000 00000 00000 27856 00998 159283 04068 0138 01921 00000 00211 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00262 00138 14264 00874 01897
F_Erysipelotrichaceae 00618 01259 00151 00000 00000 00000 0165 10801 01000 06240 01372 00000 10071 24326 18968 04634 00431 01336 00000 00000 00000 47615 07182 00152 04378
G_Anaerotruncus 00000 00396 00641 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00075 00523 01266 00108 00204 00000 00161 00000 00000 00000 00083 00000  0.0000 0859
G_Butyricicoccus 00485 00723 01094 00362 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00075 00499 00914 00244 00000 00000 00290 00000 00000 00000 00166 00000  0.0000 0638
G_Oscillibacter 00529 00117 04981 00217 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00736 00492 00081 01341 00000 00451 00000 00000 00364 00000 00165 00266 06702
G_Pseudoflavonifractor 00662 00000 00604 00652 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00760 01582 00108 00204 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00165  0.0209 07498
G_Clostridium_IV 03793 00140 00000 0521 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 01663 01441 00217 00262 00000 00097 00000 00000 00000 00000 00000  0.0000 09676
F_Ruminococcaceae NA 01544 12011 00868 00579 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 08171 13745 03225 03643 00086 00467 00000 00000 00379 00000 03243 00532 06651
G_Eisenbergiella 0025 02332 07207 00579 00000 00108 00144 00000 00000 00000 00000 00429 02826 20318 09863 26229 00000 0095 00000 00115 00000 07917 00827  0.0000 06677
G_Fusicatenibacter 02073 01959 08301 00652 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 03226 01259 02918 01626 03701 00000 0389 00000 00000 00000 00000 00199  0.0000 08879
G_Hungatella 00706 01936 00377 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 01898 00786 00495 00000 00419 00000 00000 00000 00277 00000  0.0000 06736
G_Marvinbryantia 02382 03009 00302 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 05035 06433 04850 01603 00000 00000 00000 00000 00000 00083 00563  0.0000 0389
G_Robinsoniella 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 02010 00000 24788  0.0000 02188
G_Roseburia 00000 01516 00189 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00056 00689 00000 00000 00000 00000 00193 00000 00000 00000 00000 00000  0.0000 08947
G_Ruminococcus2 01720 05271 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00428 03515 00732 00117 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00133 09721
G_Clostridium XIVa 00265 00373 00264 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 01164 03550 00325 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000  0.0000 1
F_Lachnospiraceae div. 26024 104975 62219 08547 00000 00000 00000 00000 00000 00061 00000 0790 2994 25521 07479 18856 00000 02866 00000 00000 00000 01273 06189 00285 038801
0_Clostridiales_NA 12130 38086 06603 03404 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00485 14251 16944 04119 0355 00000 01578 00000 00058 00000 00055 02548  0.0000 08625
F_Clostridiaceae_1 00000 00000 00000 00000 05524 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00075 3254 29634 28850 27453 00000 00547 00113 00000 00408 00000 00066  0.0266 0.8808
C_Clostridia div. 00000 00000 00151 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 01425 00176 00000 00000 0008 00000 00032 00219 00000 00000 00331 00931 0255
G_Enterococcus 00000 00000 00000 00000 151915 00000 00792 65302 04298 42457 15303  3.774 00000 00000 00000 00000 30225 107335 23177 05592 02884 00000  4.4050 00399 05227
G_tactobacillus 446473 281130 656756 789005 9.1243 334659 20.5643 17.7800 17.4095 89135 320816 176136 330151 200294 444396 325125 325727 150304 30.1926 9.3643  37.9561 215790 200020 596744 02149
G_Streptococcus 06660 01936 05660 47081 00534 02473 83999 00000 00000 00000 70259 0231 00784 00984 00623 10025 43113 03043 106117 153801 168500 115162 137444 167050  0.0001
0_Lactobacillales div. 00000 00233 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 0018 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00133 00000 00000 00000 00988 02843
G_Staphylococeus 00000 00000 00000 00145 00000 00000 54992 00318 00000 00000 02458 00205 00000 00000 00000 00000 00172 00113 05012 29529 03205 00194 03574 05033 08333
0_Bacillales div. 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00029 00000 00000 00000 00000 00087 00086 00000 00000 00208 01092 00000 00265 01785 00395
P_Firmicutes_NA 00176 02542 00075 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00808 00949 00244 00117 00000 00000 00000 00000 00306 00000 00000 00532 06069
0_Rhodospirillales 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00287 00000 00000 00035 01311 00000  004%  0.1633 0022
0_Sphingomonadales 00000 00000 00000 00290 00000 00000 00000 00000 00000 00489 00000 00075 00000 00000 00000 00117 00057 00000 00043 00104 00539 00000 00563 00589 01049
C_Alphaproteobacteria_NA 00000 00000 00000 0032 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00093 00119 00105 00000 00000 00000 00000 00000 00380 00393 00000 00794 00266 0024
F Burkholderiales incertae sedis 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00144 00000 00000 00242 00787 00000 00000 00551 00232
F_Comamonadacese 00000 00000 00000 00145 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00054 00000 00000 00000 00032 00265 00350 00000 00827 00798 0012
F_Sutterellaceae 10277 11825 03547 01014 00157 00000 0224 05582 43706 00673 00057 00000 27528 20565 18697 30582 00000 00000 19373 00000 00000 02685 00199  0.0000 05191
_Betaproteobacteria div. 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00037 00000 00000 00000 00087 00000 00000 00145 0045 00175 00000 02085  0.0380 0.0682
F_Desulfovibrionaceae 48035 50936 63653 12965 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 21329 44187 35552 35409 00000 00209 00000 00000 00000 04152 00232 00076 08781
G_Escherichia/Shigella 16762 00466 03094 31001 730383 614922 57.1295 539662 A0.4465 545975 448988 768539 21757 00773 00325 06878 516375 692372 468966 118392 266937 353210 152833 97324 0.0024
G_Citrobacter 00000 00000 00000 00000 03327 24887 24257 88900 73574 96384 09774 01343 00000 00000 00000 00000 02325 02351 11588 00000 00000 06893 00000  0.0000 0.0036
F_Enterobacteriaceae div. 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 77373 61302 82711 00000 00000 00000 00422 00000 03351 00144 00000 00000 00542 00874 00000 00232 00475 0025
F_Pasteurellaceae 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 345651 00379 210309 233850 00247 00271
F_Moraxellaceae 00000 00000 00151 01014 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00205 00095 00000 00000 00146 00144 00000 00081 00530 01206 00000 02317  0.4293 0038
F_Pseudomonadaceae 00000 00000 00113 00290 00000 00000 00000 00227 00189 00765 00057 00000 00000 00000 00000 00233 00000 00000 00113 00133 01457 00000 00364 00342 03962
C_Gammaproteobacteria div. 00000 00000 00000 00435 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00000 00087 00086 00000 00048 00173 00772 00083 00331 01330 00201
P_Proteobacteria_NA 00000 00000 00000 00000 00000 00215 00000 00000 00000 00061 07559 00000 00095 00316 00000 14601 03%1 00000 06898 06918 20407 00000 00199  0.8680 00754
P_Cyanobacteria/Chloroplast 00000 00093 00000 05650 00000 01828 00000 00000 00000 00000 100665 00000 02589 09316 00406 67351 57751 00000 38988 107011 128618 00000 04799  7.9964 0054
rest 02426 18332 00415 00579 00000 00000 00000 00000 00000 00000 06744 00093 03040 10827 02872 04226 03674 00290 0547 09455 05127 00443 03938 05506 01254

Supplemental table 2: Relative abundance of 16S rRNA gene sequencing of duodenal samples of DEREG mice with AP vs controls. Significance was evaluated by contrast analysis.
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