B. httli
M. caseolyticus
S. auricularis
S. sciuri sciuri
S. sciuri carnaticus
S. sciuri rodentium
S. stepanovicii
S. lentus
S. fleurettii
S. pulvereri
S. vitulinus
S. pettenkoferi
. iliensis
S. kloosii
S. nepalensis
S. cohnii cohnii
S. cohnii urealyticus
0-5_8: S. gallinarum
S. arlettae
0.99 = S. xylosus
1 Q S. saprophyticus bovis
S. saprophyticus saprophyticus
S. succinus succinus
0.55] 0-97 S. succinus casei
0.35 S. equorum equorum
S. equorum linens
0.62 0.98 S. caprae
° S. capitis capitis
S. capitis urealyticus
0.97 S. saccharolyticus

S. epidermidis
0.65 0.58 ] S. simiae .
) E S. aureus anaerobius
S. aureus aureus
E S. warneri
S. pasteuri
—O0 0.99 3. lugd

0.86 S. haemolyticus
_r: S. devriesei
] Q 'S hominis homini
S. hominis novobi, ticus
0.95 S. muscae
S. rostri
S. microti
S. chromogenes
S. hyicus
S. agnetis
S. felis
S. lutrae
S. intermedius
S. delphini
S. pseudintermedius
] 0.9 Q S. schleiferi schleiferi
S. schleiferi coagulans
S. simulans
S. piscifermentans
S. condimenti
] S. carnosus carnosus
] S. carnosus utilis

0.99

0.83

0.72

7 =

0.66 0.95

|

0.1 sub./site
Supplementary Figure S5. Inference of phylogeny using Bayesian estimation of

species trees (BEST). Shown is a consensus phylogram of the staphyloccal species tree
generated using all four gene fragments under the BEST methodology. Each gene
fragment was treated as an individual locus for which individual gene trees were
estimated (similar to MB3). Numbers represent posterior probabilities with grey-filled

circles representing a posterior probability of 1.00.



