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

Unassigned;Other;Other;Other;Other;Other;Other
0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,01 |0,00 0,00/|0,02]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;Other;Other;Other;Other;Other;Other
0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f__Acidobacteriaceae

_(Subgroup_1);g__Acidipila;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 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f __Acidobacteriaceae

_(Subgroup_1);g__Granulicella;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f__Acidobacteriaceae

_(Subgroup_1);g__Occallatibacter;s__uncultured_Acidobacteria 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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f__Koribacteraceae;g_

_Candidatus_Koribacter;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f__uncultured;g__unc

ultured;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 0,02]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f__uncultured;g__unc

ultured;s__uncultured_Acidobacteria 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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Acidobacteriales;f__uncultured;g__unc

ultured;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 | 0,09 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Solibacterales;f__Solibacteraceae;g_ C

andidatus_Solibacter;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 | 0,06 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Subgroup_2;f__Subgroup_2;g__Subgro

up_2;0ther 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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Subgroup_2;f Subgroup_2;g__Subgro

up_2;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 | 0,11 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Acidobacteriota;c__Acidobacteriae;o__Subgroup_2;f _Subgroup_2;g__Subgro

up_2;s__uncultured_forest 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__Acidobacteriota;c__Vicinamibacteria;o__Vicinamibacterales;f _uncultured;g_

_Uncultured;s__uncultured_Acidobacteria 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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Acidimicrobiia;o__uncultured;f__uncultured;g__unculture

ds__uncultured_actinobacterium 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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Acidimicrobiia;o__uncultured;f__uncultured;g__unculture

d;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 0,03 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Actinomycetales;f__Actinomycetaceae;

g__Actinomyces;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 | 0,01 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f __Corynebacteriace

ae;g__Corynebacterium;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 | 0,02 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f__Corynebacteriace

ae;g__Corynebacterium;s__Corynebacterium_falsenii 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 | 0,00 001 ] 0,00/ 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f__Corynebacteriace

ae;g__Corynebacterium;s__Corynebacterium_glucuronolyticum 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__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f __Corynebacteriace

ae;g__Corynebacterium;s__Corynebacterium_kroppenstedtii 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 |0,02]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f __Corynebacteriace

ae;g__Corynebacterium;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 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,08 | 0,11 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f__Corynebacteriace

ae;g__Lawsonella;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 |0,00 | 0,02 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f __Nocardiaceae;g__

Nocardia;s__Nocardia_wallacei 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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f__Nocardiaceae;g__

Rhodococcus;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 | 0,03 | 0,06 | 0,10 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Corynebacteriales;f __Nocardiaceae;g__

Williamsia;s__Williamsia_herbipolensis 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__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Frankiales;f__Acidothermaceae;g__Aci

dothermus;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 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Microbacteriaceae;O

ther;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | O,01 | 0,00 | O,00 0,00 |O0,00 |0,00 /0,00 000/ 0,00 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f __Microbacteriaceae;g

__Cryobacterium;s__Cryobacterium_psychrotolerans 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 | 0,010 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f __Microbacteriaceae;g

_Curtobacterium;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,03|0,02]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Microbacteriaceae;g

__Leifsonia;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 | 0,01 |0,02 | 0,01 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Microbacteriaceae;g

__Microbacterium;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__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Micrococcaceae;g_

Arthrobacter;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Micrococcaceae;g_

Glutamicibacter;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,02 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,07 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Micrococcaceae;g__

Micrococcus;s__Micrococcus_luteus 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 | 0,02 0,03 ]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Micrococcaceae;g__

Nesterenkonia;s__Nesterenkonia_sp. 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 | 0,01 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Micrococcaceae;g__

Rothia;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 | 0,01 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Promicromonosporac

eae;g__Xylanimonas;s__Xylanimonas_cellulosilytica 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 | 0,02 |0,01 ] 0,02 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Micrococcales;f__Sanguibacteraceae;g

__Sanguibacter;s__Sanguibacter_keddieii 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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Propionibacteriales;f __Nocardioidaceae

;9__Nocardioides;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 | 0,01 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Propionibacteriales;f__Propionibacteria

ceae;g__Cutibacterium;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 |O0,01|0,01]001]0,09 0,12 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Actinobacteria;o__Propionibacteriales;f__Propionibacteria

ceae;g__uncultured;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__MB-A2-108;0__MB-A2-108;f__MB-A2-108;9_ MB-A2-

108;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 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Thermoleophilia;o__Gaiellales;f__uncultured;g__uncultur

ed;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 0,05 |0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Actinobacteriota;c__Thermoleophilia;o__Solirubrobacterales;f__67-14;9_ 67-

14;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 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Bacteroidales;f__Prevotellaceae;g__Prevotella

;s__Prevotella_bivia 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 |0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Chitinophagales;f__Chitinophagaceae;g__Puia

;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Chitinophagales;f__Chitinophagaceae;g__Sedi

minibacterium;s__uncultured_Bacteroidetes 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 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Flavobacteriales;f__Flavobacteriaceae;g_ Fla

vobacterium;Other 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 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Flavobacteriales;f__Flavobacteriaceae;g__Myr

oides;s__Myroides_odoratimimus 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,01 |0,00 | 0,02 0,000,000/ 0,00]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Flavobacteriales;f__Flavobacteriaceae;g_ Myr

oides;s__Myroides_odoratus 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,00 |O0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Flavobacteriales;f__Weeksellaceae;g__Chryse

obacterium;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 | 0,02 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Flavobacteriales;f__Weeksellaceae;g__Chryse

obacterium;s__Chryseobacterium_indologenes 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,01 ]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Sphingobacteriales;f__Sphingobacteriaceae;g_

_Olivibacter;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 0,00 | 0,00 | 0,00 |0,00 |000/|0,02 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Sphingobacteriales;f__Sphingobacteriaceae;g_

_Sphingobacterium;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 | 0,02 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bacteroidota;c__Bacteroidia;o__Sphingobacteriales;f__Sphingobacteriaceae;g_

_uncultured;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 | 0,01 |0,00| 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bdellovibrionota;c__Bdellovibrionia;o__Bdellovibrionales;f__Bdellovibrionac

eae;g__Bdellovibrio;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Bdellovibrionota;c__Oligoflexia;o__0319-6G20;f__0319-6G20;g_ 0319-

6G20;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 | 0,01 | 0,06 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Chloroflexi;c__AD3;0__AD3;f__AD3;g__ AD3;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 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Chloroflexi;c__Anaerolineae;o__Ardenticatenales;f__Ardenticatenaceae;g__un

cultured;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Chloroflexi;c__Chloroflexia;o__Thermomicrobiales;f_JG30-KF-

CM45;9__JG30-KF-CM45;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,00/|0,04 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Chloroflexi;c__Chloroflexia;o__Thermomicrobiales;f__Thermomicrobiaceae;g

__Nitrolancea;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Chloroflexi;c__KD4-96;0__KD4-96;f _KD4-96;9__KD4-

96;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,00 /0,05 |0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Cyanobacteria;c__Cyanobacteriia;o__Chloroplast;f__Chloroplast;g__Chloropla

st;Other 0,03 | 0,06 | 0,04 | 0,03 | 0,01 | 0,01 | 0,06 | 0,05 | 0,22 | 0,02 | 0,05 | 0,03 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,04 | 0,01 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Cyanobacteria;c__Cyanobacteriia;o__Chloroplast;f__Chloroplast;g__Chloropla

st;s__Solanum_melongena 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Cyanobacteria;c__Cyanobacteriia;o__Chloroplast;f__Chloroplast;g__Chloropla

st;s__Solanum_torvum 0,03 | 0,07 | 0,04 | 0,04 | 0,00 | 0,01 | 0,06 | 0,08 | 0,21 | 0,02 | 0,05 | 0,03 | 0,00 | 0,01 | 0,02 | 0,04 | 0,03 | 0,03
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Cyanobacteria;c__Cyanobacteriia;o__Chloroplast;f__Chloroplast;g__Chloropla

st;s__uncultured_bacterium 0,28 | 0,63 | 0,37 | 0,43 | 0,02 | 0,14 | 0,57 | 0,76 | 1,09 | 0,17 | 0,79 | 0,29 | 0,04 | 0,02 | 0,14 | 0,33 | 0,19 | 0,23
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Bacillales;f__Bacillaceae;g__Bacillus;s__Bacillus_sp
0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 (0,01 | 0,00 |O0,00 0,00 0,01 ]|0,00 |0,03] 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Bacillales;f__Bacillaceae;g__Bacillus;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Exiguobacterales;f _Exiguobacteraceae;g__Exiguoba

cterium;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,31 | 0,13 | 0,57 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,42 | 0,17 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Exiguobacterales;f__Exiguobacteraceae;g__Exiguoba

cterium;s__Exiguobacterium_sp. 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;Other;Other;Other
0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 |O0,01 0,010,011 0,00/|0,00 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Aerococcaceae;g__Aerococcus;Ot

her 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,04 | 0,05 | 0,04 | 0,02 | 0,02 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,06 | 0,09 | 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Carnobacteriaceae;g__Dolosigran

ulum;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 |O0,00 |0,00/|0,00 |000/|0,00]0O0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;Other 0,02 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,03 |0,01 002|000 |O001]002]0,00 000 /)000]0,00 /{000 /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]001|001]000]|O001]007]|0,00]002]|001]|000 /000 /0,00 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

is__Enterococcus_devriesei 0,71 10,20 | 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 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 |001])0,01/0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Enterococcaceae;g__Enterococcus

;s__Enterococcus_pallens 0,57 |1 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 | 0,22 | 0,24 | 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 | 53,0 | 48,3 | 50,4 | 52,8 | 12,6 | 12,8 | 17,1 | 17,3 | 61,7 | 63,4 | 66,2 | 73,8 | 71,3 | 37,0 | 0,08 | 3,04 | 15,0
3% 5% 2% 9% 7% 3% 4% 3% 2% % 1% 5% % 0% 6% % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Lactobacillaceae;g__Lactobacillus

;s__Lactobacillus_curvatus 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,03 | 0,01 0,06 |0,01|000]O000]O0,00 /000 /)000]0,00]/{0O000/|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 |1 049 | 021|017 | 0,25 | 0,20 | 0,22 | 0,15 | 0,27 | 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 | 0,21 | 0,09 | 0,06 | 0,01 | 0,03 | 0,02 | 0,03 | 0,23 | 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 | 0,22 | 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

¢;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

¢;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

¢;s__Leuconostoc_mesenteroides 458 | 1,73 | 464 | 2,19 | 2,17 | 3,77 | 527 | 7,44 | 519 | 1,09 | 0,24 | 091 | 0,83 | 0,36 | 1,34 | 1,40 | 0,82 | 4,12
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

¢;s__Leuconostoc_pseudomesenteroides 0,01 | 0,07 | 0,02 | 0,01 | 0,010,011 (029|012 ]|0,12 | 0,03 | 0,00 | 0,02 |003]0,00]0,00{005]0,01]|0,05
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Leuconostocaceae;g__Leuconosto

¢;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 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,02 0,01 ]|0,00]|0O0,00]0,00]001/|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 |O0,00|0O001)0,00]0,021{005]0,04 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

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

ther 0,76 | 0,23 | 0,91 | 0,23 | 0,07 | 0,05 | 0,93 | 0,9 | 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 {03 | 0,37 | 0,08 | 006 |001 009 |008]005]|093]042]|086 (015 0,21 |0,01|003]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 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 0,00 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Paenibacillales;f__Paenibacillaceae;g__Saccharibacil

lus;s__Saccharibacillus_sacchari 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,01 0,00 000 ]{0,00]O000}{0,00]000]002]0,02]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 |0,00]0O0,01]|0,01)001])027 0,15 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;s__Staphylococcus_arlettae 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__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;s__Staphylococcus_capitis 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 0,02 0,02 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;s__Staphylococcus_saprophyticus 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 |0,01 001|001 ]|001)003]0,09 {02203 ]0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;s__Staphylococcus_sciuri 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 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;s__Staphylococcus_simulans 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 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylo

coccus;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 0,03 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Clostridia;o__Lachnospirales;f__Lachnospiraceae;g__Oribacteri

um;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 | 0,01 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Clostridia;o__Peptostreptococcales-

T!ss!erelIaIes;f_PeptostreptococcaIes- . 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 | 0,01 | 0,00

Tissierellales;g__Anaerococcus;s__Anaerococcus_hydrogenalis % % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Clostridia;o__Peptostreptococcales-

Tissierellales;f__Peptostreptococcales-Tissierellales;g__Finegoldia;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 | 0,01 | 0,05 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Negativicutes;o__Veillonellales-

Selenomonadales;f__Veillonellaceae;g__Veillonella;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 | 0,02 | 0,00 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Fusobacteriota;c__Fusobacteriia;o__Fusobacteriales;f___Fusobacteriaceae;g_ F

usobacterium;s__Fusobacterium_periodonticum 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__Fusobacteriota;c__Fusobacteriia;o__Fusobacteriales;f __Fusobacteriaceae;g_ F

usobacterium;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 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Myxococcota;c__bacteriap25;0__bacteriap25;f__bacteriap25;g__bacteriap25;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Patescibacteria;c__Saccharimonadia;o__Saccharimonadales;f__Saccharimonad

ales;g__Saccharimonadales;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Planctomycetota;c__ OM190;0__OM190;f __OM190;g_ OM190;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 0,01 ]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Planctomycetota;c__Planctomycetes;o__Gemmatales;f__Gemmataceae;g__Ge

mmata;s__Gemmata_sp. 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__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Acetobacterales;f__Acetobacteracea

e;Other;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Acetobacterales;f__Acetobacteracea

e;g__uncultured;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 | 0,02 | 0,08 | 0,09 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Caulobacterales;f__Caulobacteracea

e;g__Brevundimonas;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 0,06 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Caulobacterales;f __Caulobacteracea

e;g__Brevundimonas;s__Brevundimonas_vesicularis 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,03 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Caulobacterales;f __Caulobacteracea

e;g__Caulobacter;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 | 0,01 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Caulobacterales;f__Caulobacteracea

e;g__Caulobacter;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 |0,01 {005 | 0,00]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Elsterales;f__uncultured;g__uncultu

red;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 0,06 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Elsterales;f__uncultured;g__uncultu

red;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 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Micropepsales;f__Micropepsaceae;

g__uncultured;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 0,01 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Micropepsales;f__Micropepsaceae;

g__uncultured;s__metagenome 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__Alphaproteobacteria;o__Reyranellales;f__Reyranellaceae;g_

_Reyranella;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Beijerinckiaceae;g_

_Methylobacterium-Methylorubrum;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 | 0,01 | 0,00 | 0,08 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiaceae;g__ Al

lorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium;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 | 0,02 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiaceae;g__ Al

lorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium;s__Agrobacterium_radiobacter 0,01 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,06 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,09 | 0,01 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiaceae;g__ Al

lorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium;s__uncultured_bacterium 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiaceae;g_ A

ureimonas;Other 0,01 10,01 |0,02]001]|001]002]002]|001]|001]|001]|002]|0,03]001]|001]002]004/|0,01]0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiaceae;g_ Br

ucella;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 |0,01 /0,27 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiaceae;g_ M

esorhizobium;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 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Rhizobiales_Incerta

e_Sedis;g__Bauldia;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 | 0,01 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f __Xanthobacteraceae;

g__Bradyrhizobium;s__Bradyrhizobium_sp. 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 0,01 0,07 0,08 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhizobiales;f__Xanthobacteraceae;

g__uncultured;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhodobacterales;f _Rhodobacterac

eae;g__Paracoccus;Other 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 0,02 |0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rhodobacterales;f__Rhodobacterac

eae;g__Paracoccus;s__Paracoccus_sp. 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 {005 | 0,01 |0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rickettsiales;f__Mitochondria;g__

Mitochondria;Other 0,08 | 0,13 | 0,24 | 0,07 | 0,01 | 0,02 | 0,25 | 0,19 | 0,29 | 0,07 | 0,15 | 0,07 | 0,01 | 0,01 | 0,04 | 0,23 | 0,09 | 0,04
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Rickettsiales;f__Mitochondria;g__

Mitochondria;s__Arachis_hypogaea 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__Alphaproteobacteria;o__Sphingomonadales;f__Sphingomon

adaceae;g__Sphingobium;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 | 0,01 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Sphingomonadales;f__Sphingomon

adaceae;g__Sphingomonas;Other 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 | 0,00 | 0,00 [ 0,04 | 0,06 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Sphingomonadales;f__Sphingomon

adaceae;g__Sphingomonas;s__Sphingomonas_sp. 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 0,01 0,06|0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Sphingomonadales;f__Sphingomon

adaceae;g__Sphingomonas;s__uncultured_bacterium 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 | 0,00 0,01 0,03|0,03]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__Sphingomonadales;f__Sphingomon

adaceae;g__Sphingopyxis;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Alphaproteobacteria;o__uncultured;f__uncultured;g__uncult

ured;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 0,03 ]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Aeromonadales;f__Aeromonadace

ae;g__Aeromonas;Other 0,01 {001 |0,02 003|004 |61 0212|010 |0,17 |09 | 0,11 | 0,20 | 0,82 | 0,91 | 189 | 0,68 | 2,66 | 0,03
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Aeromonadales;f __Aeromonadace

ae;g__Aeromonas;s__Aeromonas_caviae 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,18 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,01 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Aeromonadales;f__Aeromonadace

ae;g__Aeromonas;s__Aeromonas_sp. 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 | 0,86 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Aeromonadales;f __Aeromonadace

ae;g__Aeromonas;s__Aeromonas_veronii 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 2,42 | 0,06 | 0,05 | 0,06 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,67 | 0,26 | 0,31 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Aeromonadales;f__Aeromonadace

ae;g__Aeromonas;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,14 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,03 | 0,01 | 0,03 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Alcaligenacea

e;g__Verticiella;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__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f _Comamonada

ceae;g__Comamonas;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__Burkholderiales;f __Comamonada

ceae,g__Comamonas;s__Comamonas_Kkoreensis 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 |0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Comamonada

ceae;g__Comamonas;s__Comamonas_sp. 0,01 | 0,04 | 0,02 | 0,03 | 0,03 | 0,02 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,07 | 0,03 | 0,06 | 0,05 | 0,08 0,06 001|000 ]0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f _Comamonada

ceae;g__Comamonas;s__Comamonas_terrigena 0,00 | 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 | 0,00 | 0,00 | 0,67 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Comamonada

ceae;g__Comamonas;s__uncultured_bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 0,02 |0,00)0,02]0,00 {000 ]0,01]|0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f __Comamonada

ceae;g__Delftia;Other 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 |0,00|O0,00 |0,00/|0,00 /000 /055]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f __Comamonada

ceae;g__Delftia;s__uncultured_organism 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 0,00 |O0,00]0,01{001]0,00]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f _Comamonada

ceae;g__Lampropedia;Other 0,00 | 0,03 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,05 | 0,01 {0,212 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Neisseriaceae;

g__uncultured;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Nitrosomonad

aceae;g__Ellin6067;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Oxalobacterac

eae;g__Massilia;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,03 | 0,00 | 0,00 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 |0,00]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Burkholderiales;f__Oxalobacterac

eae;g__Massilia;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 |O0,00 |0,00/|0,00 |000/|0,00]0O0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;Other;Other;Oth

er 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 [ 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;Other;Other 0,10 | 0,20 | 0,08 | 0,07 | 0,08 | 0,22 | 0,21 | 0,24 | 0,23 | 0,04 | 0,03 | 0,03 | 0,03 | 0,03 | 0,17 | 0,31 | 0,27 | 0,14
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Buttiauxella;Other 0,01 | 0,01 | 0,02 |0,02{001]|001]001]|001]000]0,00|0O000]{000]0O000]|0O000]000]001/|0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Citrobacter;Other 1,71 | 4,08 | 1,99 | 234 | 2,26 | 8,48 | 542 | 4,37 | 4,73 | 3,27 | 1,93 | 2,35 | 2,30 | 2,70 | 17,2 | 10,8 | 9,25 | 12,6
% % % % % % % % % % % % % % 5% 5% % 4%

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Citrobacter;s__Citrobacter_braakii 0,02 | 0,02 | 0,001 | 0,02 | 0,02 | 0,09 | 0,06 | 0,05 | 0,04 | 0,02 | 0,01 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,12 | 0,07 | 0,06 | 0,07
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Citrobacter;s__Citrobacter_freundii 0,62 | 1,41 | 0,81 | 1,00 | 0,99 | 490 | 1,81 | 1,51 | 1,54 | 1,27 | 1,99 | 0,94 | 0,84 | 0,83 | 554 | 3,85 | 3,04 | 4,11
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Citrobacter;s__Citrobacter_sp. 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,01 {000 |0,01]0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Citrobacter;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 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Cronobacter;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;Other 20,5 | 195 | 206 | 19,6 | 188 | 16,1 | 881 | 7,32 | 586 | 10,0 | 6,19 | 7,92 | 6,24 | 7,45 | 1,30 | 12,7 | 5,88 | 11,4
1% 1% 7% 9% 0% 0% % % % 3% % % % % % 3% % 9%

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_asburiae 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_cloacae 060 |21,11|105 162 | 153|580 113|084 | 124|197 780|132 |066 | 067 |0,62 283|152 | 1,20
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_hormaechei 0,02 | 0,01 | 0,03 | 0,03 | 0,03 | 0,02 | 0,20 | 0,09 | 0,23 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,02 | 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacter_ludwigii 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__Enterobacteri

aceae;d_Enterobacter;s__Enterobacter_sp. 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | O,02 | 0,22 | 0,21 | 0,08 | 0,09 | 0,010 | O,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,27 | 0,06 | 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Enterobacteriaceae_bacterium 0,02 | 0,03 | 0,02 | 0,02 | 0,04 | 0,07 | 0,29 | 0,15 | 0,45 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,02 | 0,02 | 0,09
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Klebsiella_aerogenes 198 | 499 | 2,44 | 295 | 2,84 | 151 | 7,65 | 6,09 | 6,25 | 4,13 | 2,48 | 3,05 | 3,18 | 3,63 | 23,1 | 13,6 | 12,0 | 16,0
% % % % % 7% % % % % % % % % 8% 2% 1% 6%

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Leclercia_adecarboxylata 0,01 {001 |0,03|001|002]|006 |001]001]001]|001]005]0,01]|000])001]000]/{0O001]001]0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Lelliottia_amnigena 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 {000 | 0,01 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__Lelliottia_sp. 0,05 | 0,15 | 0,07 | 0,06 | 0,06 | 0,14 | 0,20 | 0,10 | 0,08 | 0,05 | 0,04 | 0,05 | 0,05 | 0,07 | 0,37 | 0,24 | 0,17 | 0,34
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;s__[Enterobacter]_lignolyticus 0,01 | 0,00 | 0,02 | 0,03 | 0,02 | 0,02 | 0,01 | 0,01 | O,01 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacter;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 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Enterobacteriaceae;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 | 0,01 0,07 |0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Enterobacteriaceae;sEnterobacteriaceae_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 | 0,11 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Escherichia-Shigella;s__Escherichia_coli 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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Escherichia-Shigella;s__uncultured_bacterium 0,03 | 0,02 | 0,00 | 0,01 |0,02|0,01|003]|0,00]001|001]001]|0,00]000]0O0,00]001])000 /0,00 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri

aceae;g__Klebsiella;Other 0,06 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,32 | 0,25 | 0,22 | 0,36 | 0,04 | 0,06 | 0,01 | 0,04 | 0,02 | 0,04 | 0,20 | 4,55 | 0,03
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri

aceae;g__Klebsiella;s__Klebsiella_aerogenes 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Klebsiella;s__Klebsiella_oxytoca 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 |0,00 | 0,00 | 0,00 |0,01)0,00/|0,03]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri
aceae;g__Klebsiella;s__Klebsiella_pneumoniae 0,03 | 0,01 | 0,03 |0,04 |002]002]001|002]001]|0,00]001]|0,00]0O000|000]000 /001 0,03]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Kluyvera;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,04 | 0,01 | 0,00 | O,01 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,02 0,01 | 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d_Bacteria;p_Prgteobacteria;c_Gammaproteobacteria;o_Enterobacterales;f_Enterobacteri
aceae;g__Kosakonia;Other 0,06 | 0,04 | 0,08 | 0,20 | 0,20 | 0,13 | 0,68 | 0,60 | O,67 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,26 | 0,08 | 0,14
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Kosakonia;s__Kosakonia_cowanii 0,16 | 0,01 | 0,58 | 0,65 | 0,62 | 0,56 | 0,20 | 0,29 | 0,28 | 0,11 | 0,09 | 0,03 | 0,07 | 0,06 | 0,02 | 1,77 | 0,83 | 0,65
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d_Bacteria;p__P_roteobacteria;c_Gammaproteobacteria;o_Enterobacterales;f_Enterobacteri
aceae;g__Lelliottia;s__Enterobacter_sp. 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 |0,01]0,00/|0,01]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Lelliottia;s__uncultured_gamma 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 001 0,00 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Raoultella;Other 0,02 | 0,00 | 0,02 | 0,01 | 0,02 | 0,02 | 0,05 | 0,05 | 0,05 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Raoultella;s__Raoultella_ornithinolytica 0,08 | 0,09 | 0,09 | 0,21 | 0,09 | 0,15 | 0,41 | 0,30 | 0,38 | 0,03 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,12 | 0,15 | 0,14 | 0,20
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Enterobacteri
aceae;g__Raoultella;s__Raoultella_planticola 0,92 | 157 {093 | 105|104 | 066 | 052|062 |063 |05 |033]|051]0,14 |017 | 0,10 | 1,27 | 0,79 | 0,62
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Enterobacteri
aceae;g__Salmonella;s__Salmonella_enterica 0,02 | 0,04 | 0,05 | 0,05 | 0,07 | 0,29 | 0,20 | 0,08 | 0,20 | 0,09 | 0,28 | 0,04 | 0,05 | 0,04 | 0,04 | 0,29 | 0,11 | 0,08
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d_Bact_er_ia;p_Proteobacteria;c_Gammaproteobacteria;o_Enterobacterales;f_Erwiniaceae;
g__Erwinia;Other 185 | 052 | 220 | 359 | 356 | 468 | 14,7 | 16,8 | 145 | 0,69 | 0,61 | 0,51 | 0,34 | 0,32 | 0,41 | 19,3 | 4,98 | 1,05
% % % % % % 6% 9% 2% % % % % % % 5% % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;
g__Erwinia;s__Erwinia_aphidicola 0,06 | 0,01 | 0,05 | 0,07 | 0,05 | 0,05 | 0,29 | 0,19 | 0,28 | 0,01 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,25 | 0,05 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d_Bact_er_ia;p_Pro@egba_ct_eria;c_Gammaproteobacteria;o_Enterobacterales;f_Erwiniaceae;
g__Erwinia;s__Erwinia_iniecta 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Erwiniaceae;
g__Erwinia;s__Erwinia_persicina 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | O,01 | 0,00 | O,01 | 0,00 | 000 0,000,000 |O0,00]0,00 /001001002
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Erwiniaceae;
g_ Erwinia;s__uncultured_Enterobacteriaceae 0,07 | 0,02 | 0,10 | 0,21 | 0,20 | 0,25 | 0,55 | 0,58 | 0,51 | 0,04 | 0,05 | 0,03 | 0,02 | 0,01 | 0,03 | 1,27 | 0,18 | 0,08
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Erwiniaceae;
g__Pantoea;Other 241 | 1,15 | 3,12 | 435 | 402 | 253 | 21,1 |173 | 215 | 048 | 0,36 | 0,26 | 0,27 | 0,30 | 0,15 | 9,26 | 4,60 | 8,05
% % % % % % 3% | 4% 2% % % % % % % % % %

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 |0,00 000/ 000/ 0,00 /{001 |O001]|O000
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




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 | 0,20 | 0,09 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Erwiniaceae;

g__Pantoea;s__Pantoea_agglomerans 0,9 | 0,32 | 1,26 | 1,72 | 1,55 | 0,65 | 517 | 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 |O0O,01 0,01 000000 ]O0,00|O000])000]0,00]/{O001]|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 | 0,22 | 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 | 0,21 | 0,09 | 0,11 | 0,01 | O,00 | 0,01 | O,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 | 0,02 | 0,01 | 0,02 | 0,00 | 0,00 | 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 | 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 | 0,012 | 0,03 | 0,00 | 0,00 | 0,01 |0,01 |O0O01|O0,00]|001]0,01]002]001|001]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 | O,01 | O,00 | O,01 | 0,00 | O,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Morganellace

ae;g__Providencia;Other 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,01 | 0,03 | 0,02 | 0,02 | 0,04 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,01 | 0,01 | 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 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,01 0,01 ]0,00{0O0,00]0,00]0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Morganellace

ae;g__Providencia;s__Providencia_burhodogranariea 0,01 | 0,25 | 0,01 0,04 |003]|002]|001]001]001]|008]001]|0,08]|02 |0,24|0,00|001]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 | 0,23 | 0,28 | 0,31 | 0,34 | 0,38 | 0,48 | 0,04 | 0,02 | 0,02 | 0,15 | 0,08 | 0,12 | 1,24 | 0,71 | 0,27
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f __Morganellace

ae;g__Providencia;s__Providencia_stuartii 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,01 | 0,02 | 0,02 | 0,05 | 0,05 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,02 | 0,01 0,01 |0211 | 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 | 0,21 | 0,218 | 0,06 | 0,22 | 0,08 | 0,08 | 0,23 | 0,42 | 0,15 | 0,04 | 0,08 | 0,01 | 0,22 | 0,13 | 0,17
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;Other 0,04 | 0,06 | 0,06 | 0,24 | 0,15 | 0,10 | 0,21 | 0,09 | 0,11 | 0,06 | 0,11 | 0,05 | 0,09 | 0,09 | 0,07 | 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 | 0,05 | 0,08 | 0,05 | 0,06 | 0,010 | 0,01 | 0,01 | 0,01 | 0,01 0,00 0,02 /|0,00 0,03
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_fonticola 0,011003]|001 0211|024 |001 004 |002]005]|021]|004 0,09 |062)0,77|000|001]0,22 | 225
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_liquefaciens 0,02 | 0,07 | 0,00 | 0,08 | 0,08 | 0,06 | 0,05 0,05 0,11 |0,08 | 0,04 |0,09 0213 | 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 | 0,21 |0,00| 0,01 0,01 ]|005]041 /0,38 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_plymuthica 033 223|050 |18 |1,75| 168 133|106 | 1,71 232|130 | 186 |312 |3,75|0,07 1,44 | 147 | 4,13
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Enterobacterales;f__Yersiniaceae;

g__Serratia;s__Serratia_sp. 0,01 | 0,03 | 0,00 | 0,03 | 0,04 | 0,03 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,03 | 0,03 | 0,03 | 0,06 | 0,05 | 0,00 | 0,02 | 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 | 0,00 | 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
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

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 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 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 | 0,07 | 0,02 | 0,05 | 0,06 | 0,04 | 0,17 | 0,02 | 0,06 | 0,03 | 0,02 | 0,29 | 1,52 | 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 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 0,01 (003|085 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o___Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__Acinetobacter_sp. 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,08 | 0,00 |O0,01 0,00 0,00]0,03]{009|0,42]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__Acinetobacter_ursingii 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 | 0,05 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Acinetobacter;s__uncultured_Acinetobacter 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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__ Acinetobacter;s__uncultured_bacterium 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 | 0,01 | 0,01 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Enhydrobacter;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 | 0,01 | 0,00 |0,00 004 0,06 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellace

ae;g__Psychrobacter;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;Other 0,02 | 0,02 | 0,03 | 0,01 | 0,01 | 007|041 |O045|042 |0,09 |0,01]|0,07 005004017 | 050 | 0,94 | 0,05
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f _Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_aeruginosa 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 | 0,06 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f __Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_fluorescens 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 0,00 0,00 /0,000,000 /|0O000/)000]0,00]/{O000]|001]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_fulva 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,03 | 0,05 | 0,04 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,06 | 0,13 | 0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_koreensis 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,09 | 0,07 | 0,07 | 0,01 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,00 | 0,01 | 0,04 | 0,06 | 0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f __Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_mucidolens 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__Pseudomonadales;f__Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_oleovorans 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 0,000,800 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_oryzihabitans 0,01 | 0,00 | 0,00 0,01 |O0O00 001129 |2137 | 123|003 |0,01]0,03]|003])003]0,17 |087 |221 | 0,08
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f __Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_putida 0,02 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,01 |0,02|019 0,21 | 0,23 |0,06 | 0,01 |0,05]0,05]005]009 016 |908 | 0,10
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f __Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_soli 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 |0,00 000|001 ]|0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f _Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__Pseudomonas_sp. 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,03 | 0,03 | 0,06 |001]000]O001]|001)000]0,00]{0O002]0,26 |0,01
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__bacterium 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,06 | 0,12 | 0,20 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,00 | 0,01 | 0,06 | 0,04 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f _Pseudomona

daceae;g__Pseudomonas;s__uncultured_bacterium 0,00 | 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 | 0,76 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o_ WD260;f _WD260;9_ WD?260;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 /|0,03]0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Xanthomonadales;f__Xanthomon

adaceae;g__Stenotrophomonas;Other 0,04 | 0,01 | 0,04 | 0,06 | 0,06 | 0,02 | 0,00 | 0,01 |0,01 |0O,010O000]O0,01]|001)002]0,05]/|0212 | 0,85 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Xanthomonadales;f__Xanthomon

adaceae;g__Stenotrophomonas;s__Stenotrophomonas_maltophilia 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 | 4,43 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Xanthomonadales;f__Xanthomon

adaceae;g__Stenotrophomonas;s__Stenotrophomonas_rhizophila 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__Xanthomonadales;f__Xanthomon

adaceae;g__Stenotrophomonas;s__Stenotrophomonas_sp. 0,01 | 0,04 | 0,00 | 0,02 | 0,02 | 0,02 | 0,01 | 0,01 |O0O,01 0,01 |001]|0,01]001]0,01]001])0,04/0,03]0,02
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p__Verrucomicrobiota;c__Verrucomicrobiae;o__Chthoniobacterales;f __Chthoniob

acteraceae;g__Candidatus_Udaeobacter;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 | 0,02 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %

d__Bacteria;p_ WPS-2;c_ WPS-2;0_ WPS-2;f WPS-2;g_ WPS-2;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 | 0,01 | 0,00
% % % % % % % % % % % % % % % % % %




