
  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

0.006

0.007

0.008
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Planctomycetes.c__Planctomycetia.o__Pirellulales.f__Pirellulaceae.g__Rubripirellula.s__Rubripirellula_sp002689655



  
0.000

0.005

0.010

0.015

0.020

0.025

0.030

0.035

0.040

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Archaea



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Oscillospiraceae.g__Angelakisella



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Lachnospiraceae.g__Anaerosacchariphilus



  
0.00000

0.00025

0.00050

0.00075

0.00100

0.00125

0.00150

0.00175

0.00200
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Bacteroidetes.c__Bacteroidia.o__Bacteroidales.f__Bacteroidaceae.g__Phocaeicola



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

0.006

0.007

0.008
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Oscillospiraceae.g__Anaerotruncus.s__Anaerotruncus_colihominis



  
0.00000

0.00005

0.00010

0.00015

0.00020

0.00025
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Proteobacteria.c__Alphaproteobacteria.o__Hyphomicrobiales.f__Chelatococcaceae.g__Chelatococcus



  
0.0000

0.0001

0.0002

0.0003

0.0004

0.0005
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Actinobacteria.c__Actinomycetia.o__Propionibacteriales.f__Propionibacteriaceae.g__Cutibacterium.s__Cutibacterium_acnes



  
0.0000

0.0001

0.0002

0.0003

0.0004
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Clostridiaceae.g__Desnuesiella



  
0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

0.30

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Erysipelotrichia.o__Erysipelotrichales.f__Erysipelotrichaceae.g__Bulleidia



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008

0.010

0.012

0.014

0.016

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Erysipelotrichia.o__Erysipelotrichales.f__Erysipelotrichaceae.g__Absicoccus.s__Absicoccus_porci



  
0.0000

0.0001

0.0002

0.0003

0.0004

0.0005
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Actinobacteria.c__Actinomycetia.o__Propionibacteriales.f__Propionibacteriaceae.g__Cutibacterium



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

0.006

0.007

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Bacilli.o__Lactobacillales.f__Streptococcaceae.g__Streptococcus.s__Streptococcus_gallolyticus



  
0.000

0.005

0.010

0.015

0.020

0.025

0.030

0.035

0.040

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Archaea.p__Euryarchaeota.c__Methanobacteria.o__Methanobacteriales



  
0.00

0.01

0.02

0.03

0.04

0.05

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Lachnospiraceae.g__Agathobacter



  
0.0

0.1

0.2

0.3

0.4

0.5

0.6

0.7

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

0.006

0.007

0.008
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Planctomycetes.c__Planctomycetia.o__Pirellulales.f__Pirellulaceae.g__Rubripirellula



  
0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

0.30

0.35

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Erysipelotrichia.o__Erysipelotrichales.f__Erysipelotrichaceae



  
0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

0.30

0.35
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Erysipelotrichia.o__Erysipelotrichales



  
0.00

0.02

0.04

0.06

0.08

0.10

0.12

0.14

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Oscillospiraceae.g__Pseudoruminococcus



  
0.00000

0.00005

0.00010

0.00015

0.00020

0.00025

0.00030

0.00035

0.00040
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Peptostreptococcaceae.g__Clostridioides



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008

0.010

0.012

0.014

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Archaea.p__Euryarchaeota.c__Methanobacteria.o__Methanobacteriales.f__Methanobacteriaceae.g__Methanobrevibacter.s__Methanobrevibacter_olleyae



  
0.0

0.1

0.2

0.3

0.4

0.5

0.6

0.7

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Oscillospiraceae.g__Angelakisella.s__Angelakisella_massiliensis



  
0.00000

0.00005

0.00010

0.00015

0.00020

0.00025

0.00030

0.00035
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Proteobacteria.c__Alphaproteobacteria.o__Hyphomicrobiales.f__Chelatococcaceae



  
0.0000

0.0001

0.0002

0.0003

0.0004
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Clostridiaceae.g__Desnuesiella.s__Desnuesiella_massiliensis



  
0.00

0.02

0.04

0.06

0.08

0.10

0.12
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Eubacteriales_Family_XIII__Incertae_Sedis



  
0.00000

0.00005

0.00010

0.00015

0.00020

0.00025

0.00030

0.00035

0.00040
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Peptostreptococcaceae.g__Clostridioides.s__Clostridioides_difficile



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

0.006

0.007

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Bacteroidetes.c__Bacteroidia.o__Bacteroidales.f__Prevotellaceae.g__Prevotella.s__Prevotella_ruminicola



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008

0.010

0.012

0.014

0.016
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Proteobacteria



  
0.00

0.02

0.04

0.06

0.08

0.10

0.12

0.14

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Oscillospiraceae.g__Pseudoruminococcus.s__Pseudoruminococcus_massiliensis



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008

0.010
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Oscillospiraceae.g__Anaerotruncus



  
0.00000

0.00005

0.00010

0.00015

0.00020

0.00025

0.00030
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__norank.g__Intestinimonas.s__Intestinimonas_massiliensis



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Proteobacteria.c__Gammaproteobacteria



  
0.000

0.005

0.010

0.015

0.020

0.025

0.030

0.035
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Archaea.p__Euryarchaeota.c__Methanobacteria.o__Methanobacteriales.f__Methanobacteriaceae.g__Methanobrevibacter



  
0.0000

0.0005

0.0010

0.0015

0.0020

0.0025

0.0030

0.0035

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e
class: Con class: Syn

d__Bacteria.p__Bacteroidetes.c__Bacteroidia.o__Bacteroidales.f__Bacteroidaceae



  
0.000

0.005

0.010

0.015

0.020

0.025

0.030

0.035

0.040

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Archaea.p__Euryarchaeota



  
0.0000

0.0005

0.0010

0.0015

0.0020

0.0025

0.0030

0.0035
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Actinobacteria.c__Coriobacteriia.o__Coriobacteriales.f__Coriobacteriaceae.g__Senegalimassilia



  
0.0000

0.0005

0.0010

0.0015

0.0020

0.0025

0.0030

0.0035
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Actinobacteria.c__Coriobacteriia.o__Coriobacteriales.f__Coriobacteriaceae.g__Senegalimassilia.s__Senegalimassilia_anaerobia



  
0.00

0.01

0.02

0.03

0.04
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Lachnospiraceae.g__Schaedlerella.s__Schaedlerella_sp900066545



  
0.000

0.005

0.010

0.015

0.020

0.025

0.030

0.035

0.040

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Archaea.p__Euryarchaeota.c__Methanobacteria



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

0.006
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Lachnospiraceae.g__Schaedlerella.s__Schaedlerella_sp000403295



  
0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

0.30

0.35
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Erysipelotrichia



  
0.000

0.002

0.004

0.006

0.008
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Lachnospiraceae.g__Anaerosacchariphilus.s__Anaerosacchariphilus_sp900066385



  
0.000

0.005

0.010

0.015

0.020

0.025

0.030

0.035

0.040

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Archaea.p__Euryarchaeota.c__Methanobacteria.o__Methanobacteriales.f__Methanobacteriaceae



  
0.0000

0.0001

0.0002

0.0003

0.0004

0.0005
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Actinobacteria.c__Actinomycetia.o__Propionibacteriales.f__Propionibacteriaceae



  
0.00000

0.00005

0.00010

0.00015

0.00020

0.00025

0.00030
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Actinobacteria.c__Actinomycetia.o__Pseudonocardiales.f__Pseudonocardiaceae.g__Saccharomonospora



  
0.00

0.01

0.02

0.03

0.04
Re

la
tiv

e 
ab

un
da

nc
e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Lachnospiraceae.g__Schaedlerella



  
0.000

0.001

0.002

0.003

0.004

0.005

Re
la

tiv
e 

ab
un

da
nc

e

class: Con class: Syn
d__Bacteria.p__Firmicutes.c__Clostridia.o__Eubacteriales.f__Clostridiaceae.g__Massilioclostridium.s__Massilioclostridium_methylpentosum


