
 
Table S28. Relative Abundance of the taxonomic composition in fermented cucumbers. 

#OTU ID 0.5% NaCl 11°C 1.5% NaCl 11°C 5.0% NaCl 11°C 0.5% NaCl 23°C 1.5% NaCl 23°C 5.0% NaCl 23°C 
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0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,02

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;s__Enterococcus_avium 
 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,03

% 

 

0,02

% 

 

0,02

% 

 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,07

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;s__Enterococcus_devriesei 
 

0,71

% 

 

0,20

% 

 

0,78

% 

 

0,29

% 

 

0,30

% 

 

1,53

% 

 

1,00

% 

 

0,83

% 

 

0,21

% 

 

0,28

% 

 

1,46

% 

 

0,15

% 

 

0,21

% 

 

0,37

% 

 

0,13

% 

 

0,39

% 

 

0,32

% 

 

0,12

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;s__Enterococcus_faecalis 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;s__Enterococcus_pallens 
 

0,57

% 

 

0,13

% 

 

0,68

% 

 

0,26

% 

 

0,25

% 

 

1,42

% 

 

0,76

% 

 

0,60

% 

 

0,07

% 

 

0,29

% 

 

1,16

% 

 

0,12

% 

 

0,15

% 

 

0,36

% 

 

0,11

% 

 

0,04

% 

 

0,06

% 

 

0,09

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;Other 
 

0,48

% 

 

0,40

% 

 

0,38

% 

 

0,38

% 

 

0,37

% 

 

0,09

% 

 

0,12

% 

 

0,14

% 

 

0,14

% 

 

0,44

% 

 

0,47

% 

 

0,47

% 

 

0,60

% 

 

0,49

% 

 

0,23

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,10

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_brevis 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

4,16

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,71

% 

 

7,46

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_casei 
 

57,6

3% 

 

53,0

5% 

 

48,3

2% 

 

50,4

9% 

 

52,8

7% 

 

12,6

3% 

 

12,8

4% 

 

17,1

3% 

 

17,3

2% 

 

61,7

7% 

 

63,4

1% 

 

66,2

5% 

 

73,8

7% 

 

71,3

0% 

 

37,0

6% 

 

0,08

% 

 

3,04

% 

 

15,0

7% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_curvatus 
 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,01

% 

 

0,06

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_fermentum 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

4,86

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_helveticus 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 

 

0,00

% 



d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_johnsonii 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_paracasei 
 

0,32

% 

 

0,49

% 

 

0,21

% 

 

0,17

% 

 

0,25

% 

 

0,20

% 

 

0,12

% 

 

0,15

% 

 

0,17

% 

 

0,27

% 

 

0,29

% 

 

0,24

% 

 

0,25

% 

 

0,24

% 

 

0,16

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,06

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_plantarum 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,63

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,04

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_rhamnosus 
 

0,01

% 

 

0,18

% 

 

0,26

% 

 

0,11

% 

 

0,09

% 

 

0,06

% 

 

0,01

% 

 

0,03

% 

 

0,02

% 

 

0,03

% 

 

0,13

% 

 

0,06

% 

 

0,03

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_sp. 
 

0,06

% 

 

0,11

% 

 

0,06

% 

 

0,04

% 

 

0,04

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,04

% 

 

0,02

% 

 

0,08

% 

 

0,05

% 

 

0,07

% 

 

0,08

% 

 

0,09

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_zeae 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,47

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Pediococcus;

s__Pediococcus_acidilactici 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Pediococcus;

s__Pediococcus_pentosaceus 
 

0,00

% 

 

2,43

% 

 

5,01

% 

 

2,02

% 

 

2,16

% 

 

6,16

% 

 

0,17

% 

 

1,42

% 

 

0,99

% 

 

1,49

% 

 

3,62

% 

 

1,92

% 

 

2,24

% 

 

1,94

% 

 

0,74

% 

 

1,63

% 

 

1,92

% 

 

0,70

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

c;Other 
 

0,29

% 

 

0,09

% 

 

0,12

% 

 

0,06

% 

 

0,07

% 

 

0,03

% 

 

0,03

% 

 

0,11

% 

 

0,08

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

c;s__Leuconostoc_carnosum 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

c;s__Leuconostoc_citreum 
 

0,00

% 

 

0,27

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 

 

0,04

% 

 

0,02

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

c;s__Leuconostoc_mesenteroides 
 

4,58

% 

 

1,73

% 

 

4,64

% 

 

2,19

% 

 

2,17

% 

 

3,77

% 

 

5,27

% 

 

7,44

% 

 

5,19

% 

 

1,09

% 

 

0,24

% 

 

0,91

% 

 

0,83

% 

 

0,36

% 

 

1,34

% 

 

1,40

% 

 

0,82

% 

 

4,12

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

c;s__Leuconostoc_pseudomesenteroides 
 

0,01

% 

 

0,07

% 

 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,19

% 

 

0,12

% 

 

0,12

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,05

% 

 

0,01

% 

 

0,05

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

c;s__unidentified 
 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Listeriaceae;g__Listeria;s__Listeri

a_monocytogenes 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Streptococcaceae;g__Lactococcus;

Other 
 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,02

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Streptococcaceae;g__Lactococcus;

s__Lactococcus_garvieae 
 

0,00

% 

 

0,70

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,20

% 

 

0,99

% 

 

0,89

% 

 

0,19

% 

 

3,20

% 

 

1,70

% 

 

2,53

% 

 

0,98

% 

 

1,02

% 

 

1,13

% 

 

2,79

% 

 

2,19

% 

 

1,65

% 



d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Streptococcaceae;g__Lactococcus;

s__Lactococcus_lactis 
 

0,03

% 

 

0,09

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Streptococcaceae;g__Lactococcus;

s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Streptococcaceae;g__Streptococcu

s;s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,05

% 

 

0,04

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Vagococcaceae;g__Vagococcus;O

ther 
 

0,76

% 

 

0,23

% 

 

0,91

% 

 

0,13

% 

 

0,07

% 

 

0,05

% 

 

0,93

% 

 

0,96

% 

 

0,71

% 

 

0,78

% 

 

0,53

% 

 

0,59

% 

 

0,10

% 

 

0,12

% 

 

0,03

% 

 

0,38

% 

 

0,14

% 

 

0,11

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Vagococcaceae;g__Vagococcus;s

__Vagococcus_penaei 
 

0,25

% 

 

0,35

% 

 

0,37

% 

 

0,08

% 

 

0,06

% 

 

0,01

% 

 

0,09

% 

 

0,08

% 

 

0,05

% 

 

0,93

% 

 

0,42

% 

 

0,86

% 

 

0,15

% 

 

0,21

% 

 

0,01

% 

 

0,03

% 

 

0,04

% 

 

0,18

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Vagococcaceae;g__Vagococcus;s

__uncultured_bacterium 
 

0,08

% 

 

0,02

% 

 

0,11

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,02

% 

 

0,04

% 

 

0,04

% 

 

0,04

% 

 

0,04

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Paenibacillales;f__Paenibacillaceae;g__Paenibacillus;

Other 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,99

% 

 

0,69

% 

 

0,94

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,21

% 

 

0,07

% 

 

0,01

% 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Paenibacillales;f__Paenibacillaceae;g__Saccharibacil

lus;Other 
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0,00

% 

 

0,00
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0,01
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0,01
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Citrobacter;s__uncultured_bacterium 
 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,01
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Cronobacter;Other 
 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;Other 
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19,5

1% 

 

20,6

7% 

 

19,6

9% 
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5,88
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11,4
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_asburiae 
 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_cloacae 
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1,52

% 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_hormaechei 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_ludwigii 
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0,00

% 

 

0,00
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_sp. 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacteriaceae_bacterium 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Klebsiella_aerogenes 
 

1,98
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1% 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Leclercia_adecarboxylata 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Lelliottia_amnigena 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Lelliottia_sp. 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__[Enterobacter]_lignolyticus 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__uncultured_bacterium 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacteriaceae;Other 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacteriaceae;s__Enterobacteriaceae_bacterium 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Escherichia-Shigella;s__Escherichia_coli 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Escherichia-Shigella;s__uncultured_bacterium 
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0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Klebsiella;Other 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Klebsiella;s__Klebsiella_aerogenes 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Klebsiella;s__Klebsiella_oxytoca 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Klebsiella;s__Klebsiella_pneumoniae 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Kluyvera;Other 
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0,02
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Kosakonia;Other 
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0,14
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Kosakonia;s__Kosakonia_cowanii 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Lelliottia;s__Enterobacter_sp. 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Lelliottia;s__uncultured_gamma 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Raoultella;Other 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Raoultella;s__Raoultella_ornithinolytica 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Raoultella;s__Raoultella_planticola 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Salmonella;s__Salmonella_enterica 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Erwinia;Other 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Erwinia;s__Erwinia_aphidicola 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Erwinia;s__Erwinia_iniecta 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Erwinia;s__Erwinia_persicina 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Erwinia;s__uncultured_Enterobacteriaceae 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;Other 
 

2,41

% 

 

1,15

% 

 

3,12

% 

 

4,35

% 

 

4,02

% 

 

2,53

% 

 

21,1

3% 

 

17,3

4% 

 

21,5

2% 

 

0,48

% 

 

0,36

% 

 

0,26

% 

 

0,27

% 

 

0,30

% 

 

0,15

% 

 

9,26

% 

 

4,60

% 

 

8,05

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Erwinia_gerundensis 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 



d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Mixta_calida 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,03

% 

 

0,03

% 

 

0,04

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,10

% 

 

0,09

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_agglomerans 
 

0,96

% 

 

0,32

% 

 

1,26

% 

 

1,72

% 

 

1,55

% 

 

0,65

% 

 

5,17

% 

 

4,40

% 

 

6,00

% 

 

0,21

% 

 

0,15

% 

 

0,11

% 

 

0,10

% 

 

0,12

% 

 

0,03

% 

 

2,64

% 

 

1,45

% 

 

3,63

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_alhagi 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_ananatis 
 

0,02

% 

 

0,15

% 

 

0,03

% 

 

0,04

% 

 

0,03

% 

 

0,18

% 

 

0,24

% 

 

0,18

% 

 

0,29

% 

 

1,04

% 

 

0,28

% 

 

0,73

% 

 

0,18

% 

 

0,19

% 

 

0,05

% 

 

0,29

% 

 

0,22

% 

 

0,14

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_brenneri 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_sp. 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 

 

0,02

% 

 

0,05

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,12

% 

 

0,08

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_vagans 
 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,02

% 

 

0,02

% 

 

0,02

% 

 

0,11

% 

 

0,09

% 

 

0,11

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 

 

0,01

% 

 

0,05

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00
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0,02
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% 

 

0,02

% 

 

0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;

g__Siccibacter;Other 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Hafniaceae;g

__Hafnia-Obesumbacterium;Other 
 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01
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0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Hafniaceae;g

__Hafnia-Obesumbacterium;s__Hafnia_alvei 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,04

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Hafniaceae;g

__Hafnia-Obesumbacterium;s__Hafnia_sp. 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,01
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0,00
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0,01
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,02

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Morganellace

ae;g__Providencia;Other 
 

0,00
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0,00
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0,00
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0,02

% 

 

0,01

% 
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0,06

% 

 

0,04

% 

 

0,03

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Morganellace

ae;g__Providencia;s__Providencia_alcalifaciens 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Morganellace

ae;g__Providencia;s__Providencia_burhodogranariea 
 

0,01

% 

 

0,25

% 
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0,04
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0,01
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0,01
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0,08
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0,01
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0,08

% 

 

0,26
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0,24
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0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,06

% 

 

0,67

% 

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Morganellace

ae;g__Providencia;s__Providencia_sp. 
 

0,04

% 

 

0,00

% 

 

0,09
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0,23
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0,15

% 

 

0,08

% 

 

0,12

% 

 

1,14
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0,71
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0,27

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Morganellace

ae;g__Providencia;s__Providencia_stuartii 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00
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0,05
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0,00
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0,00
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0,01

% 

 

0,01
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0,11
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0,05

% 

 

0,02

% 



d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Pectobacteria

ceae;g__Pectobacterium;s__Pectobacterium_carotovorum 
 

0,28

% 

 

0,05

% 

 

0,30
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0,21
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0,18
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0,12
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0,13
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0,42
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0,13

% 

 

0,17
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;Other 
 

0,04

% 

 

0,06
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0,06

% 

 

0,14
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0,15
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0,42

% 

 

0,34

% 

 

0,12

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Ewingella_americana 
 

0,07

% 

 

0,07

% 

 

0,07

% 

 

0,09

% 

 

0,08
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0,05
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0,08
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0,06
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0,01

% 

 

0,01
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0,01
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0,00
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0,02

% 

 

0,00

% 

 

0,03

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_fonticola 
 

0,01

% 

 

0,03

% 

 

0,01

% 

 

0,11

% 

 

0,14

% 

 

0,01

% 

 

0,04

% 

 

0,02

% 

 

0,05

% 

 

0,21

% 

 

0,04

% 

 

0,09

% 

 

0,62

% 

 

0,77

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,22

% 

 

2,25

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_liquefaciens 
 

0,02

% 

 

0,07

% 

 

0,01

% 

 

0,08

% 

 

0,08

% 

 

0,06

% 

 

0,05

% 

 

0,05

% 

 

0,11

% 

 

0,08

% 

 

0,04

% 

 

0,09

% 

 

0,13

% 

 

0,14

% 

 

0,00

% 

 

0,04

% 

 

0,05

% 

 

0,23

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_marcescens 
 

0,02

% 

 

0,01

% 

 

0,02

% 

 

0,05

% 

 

0,05

% 

 

0,05

% 

 

0,08

% 

 

0,06

% 

 

0,06

% 

 

0,01

% 

 

0,11

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,05

% 

 

0,41

% 

 

0,38

% 

 

0,02

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_plymuthica 
 

0,33

% 

 

2,23

% 

 

0,50

% 

 

1,88

% 

 

1,75

% 

 

1,68

% 

 

1,33

% 

 

1,06

% 

 

1,71
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2,32
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1,30
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1,86
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3,12
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3,75
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0,07
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1,44

% 

 

1,47

% 

 

4,13

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_sp. 
 

0,01
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0,03

% 
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0,02

% 

 

0,13

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,01

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Yersinia;s__Yersinia_enterocolitica 
 

0,00

% 

 

0,01

% 

 

0,00
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0,00
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0,00
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0,01
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pasteurellales;f__Pasteurellaceae;

g__Haemophilus;s__uncultured_bacterium 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,00
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0,00
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0,00
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0,03

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;Other 
 

0,25

% 

 

0,02

% 

 

0,19

% 

 

0,06
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0,07
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5,82

% 

 

0,12

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__Acinetobacter_johnsonii 
 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00

% 

 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,03
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0,85

% 

 

0,00

% 

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__Acinetobacter_sp. 
 

0,01
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0,00
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0,01
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0,00

% 

 

0,00
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0,42
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0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__Acinetobacter_ursingii 
 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,00
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0,05

% 

 

0,00
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__uncultured_Acinetobacter 
 

0,00
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0,00

% 

 

0,00
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0,00
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0,00
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0,00

% 

 

0,00
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0,01
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0,00
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__uncultured_bacterium 
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d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Enhydrobacter;Other 
 

0,00
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0,00
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0,00

% 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Psychrobacter;Other 
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