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Supplementary Figures 

 

 

Figure  S1. Alpha  rarefaction  curves.  Estimated  richness  and  Shannon  index  for  all  samples  grouped  by 

region. The average Chao1 estimator and Shannon diversity index (SI) are presented from ten iterations of 

rarified subsets of all sequences (on the x‐axis) and error bars represent the upper and lower limits of the 

95%  confidence  interval.  Sto:  gastric  contents;  Duo:  duodenal  contents;  Jej:  jejunal  contents;  Ile:  ileal 

contents; Cec:  cecal  contents;  PCc:  proximal  colonic  contents; MCc: middle  colonic  contents DCc:  distal 

colonic contents; Fec: feces; Cem: cecal mucus; PCm: proximal colonic mucus; MCm: middle colonic mucus; 

DCm: distal  colonic mucus.  The number  following  the  abbreviations  stands  for  the  subject number.  For 

example, Sto1, Sto2, Sto3, Sto4, Sto5, and Sto6 stand for the gastric contents from the 1st, 2nd, 3rd, 4th, 

5th and 6th rat. 
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Figure  S2.  Comparison  of  rat  and  human  rarefaction  curves.  (a)  Observed  and  (b)  estimated  species 

richness for samples from rat and human colonic mucus layers. Average OTU richness and Chao1 estimator 

are  presented  from  ten  iterations  of  rarified  subsets  of  all  sequences  (on  the  x‐axis)  and  error  bars 

represent the upper and  lower  limits of the 95% confidence  interval. The human samples were obtained 

from biopsies of the transverse colon, sigmoid colon and rectum from 4 healthy individuals (reference 14). 
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Figure S3. Longitudinal and transverse distribution of dominant taxonomic groups at the phylum  level. 

The  relative  abundance of different phyla was  adjusted by  the 16S  rRNA  copy number data.  Sample  ID 

abbreviations are in line with those used in Fig. S1. 
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Figure S4. Maximum  likelihood tree of all Lactobacillus species and the 90 most abundant Lactobacillus 

OTUs  present  along  the  rat  digestive  tract.  The  tree  shows  the  phylogenetic  relationship  between 

representative reads of OTUs  identified as Lactobacillus and those of Lactobacillus species. The 16S rRNA 

sequences for the type strain of each species were retrieved from the GenBank database according to the 

List of Prokaryotic names with Standing  in Nomenclature  (LPSN, http://www.bacterio.net/). The  label  for 

each species node begins with an accession number, followed by the corresponding binomial nomenclature. 

The heights of stacked bars outside the tree indicate the relative abundances of OTUs at different sampling 

sites. 

 

N
ew
.R
eferenceO

T
U
5219

AY253659.1
L.antri

M58
801.1

L.ace
totole

rans

A
J576006.1

L.tucceti

AB023236.1
L.viridescens

A
B
90
71
90
.1
L.
pl
aj
om
i

AJ621556.2 L.vaccinostercus

Ne
w.C
lea
nU
p.R
efe
ren
ce
OT
U1
65
57

Ne
w.
Re
fe
re
nc
eO
TU
13
92

O
TU
248053

AB
257
863
.1 L
.tha
ilan
den
sis

Ne
w.
Re
fer
en
ce
OT
U2
28
4

A
B
90
71
92
.1
L.
m
od
es
tis
al
ito
le
ra
ns

M58813.2 L.coryniformis subsp.coryniformis

New.ReferenceO
TU1437

AF089108.2 L.salivarius subsp.salivarius

N
ew
.R
eferenceO

T
U
2524

AB
36
638
8.1
L.k
iso
ne
nsi
s

AF317702.1 L.thermotolerans

AF360737.1
L.fructosus

New.ReferenceOTU1573

AB267406.1 L.hayakitensis

AM905389.1 L.cacaonum

AM113782.1 L.kefiranofaciens subsp.kefirgranum

A
J9
65
48
7.
1
L.
ar
iz
on
en
si
s

D865
16.1

L.zea
e

O
T
U
65
10
88

D792
12.1

L.par
acas

ei su
bsp.p

araca
sei

A
Y
6 908 34.1

L.nan te nsi s

New.C
leanUp

.Refere
nceOT

U2231
6

A
B
19
61
23
.1
L.
ha
rb
in
en
si
s

A
M
113783.1

L.m
aleferm

entans

O
T
U
76
09
01

O
TU
59
21
60

X54268.1 L.piscicola

New
.Re
fere
nce
OT
U26

15

O
TU
58
14
74

KJ078643.1
L.bom

bi

A
J313530. 1

L. m
i ndensis

AB326350.1 L.animalis

OTU586093
OTU703741

O
TU
31
83
20

AB
36
63
86
.1
L.o
tak
ien
sis

AJ56400
9.1 L.ros

siae

AB262734.1 L
.parafarraginis

M
58803.2

L.agilis

AP007281.1
L.reuteri

AB721549.1 L.hokkaidonensis

A
M
28
5 4
50
. 1
L.
cr
us
t o
ru
m

D
79 211.1

L.pe ntos us A
M
9 0
5 3
8 8
. 1
L.
fa
bi
fe
rm
e n
ta
ns

N
ew
.R
eferenceO

T
U
3218

A
B
023836.1

L.acidipiscis

A
F
00
01
62
.1
L.
m
an
ih
ot
iv
or
an
s

AB1
8195

0.1 L
.para

case
i sub

sp.to
leran

s

A
B
602569.1

L.saniviri

New.ReferenceOTU2155

AF333975.1 L.ingluviei

Ne
w.R
efe
ren
ceO

TU
42

AB326357.1 L.cypricasei

A
F
51
91
71
.1
L.
ga
ss
er
i

M5
883
1.2
L.s
har
pea
e

AM
15
82
49
.1
L.
pa
ra
br
ev
is

M
58 80 4.2

L.a lim
enta riu s

OT
U3
549
05

A
B
77
96
48
.1
L.
ba
ck
ii

N
ew
.R
eferenceO

T
U
1846

A
B
904716.1

L.gor illae

O
TU
15
12
9

AM113779.1 L.helveticus

F
R
68
19
02
.1
L.
ho
m
in
is

Y
19
16
7.
1
L.
pe
ro
le
ns

O
TU
1107027

New.ReferenceOTU1118

New.ReferenceO
TU
2050

OTU2
66445

X9542
1.1 L.l

indner
i

FR681899.1
L.gigeriorum

N
ew
.C
leanU

p.R
eferenceO

TU
11575

O
TU
57
40
21

AB033209.1
L.algidus

Ne
w.R
efe
ren
ceO

TU
120
2

AY773947.1 L.acidophilus

D
Q
664203.2

L.aquaticus

E
U
48
75
12
.1
L.
ta
iw
an
en
si
s

Ne
w.R
efe
ren
ce
OT
U2
91
9

N
ew
.R
eferenceO

TU
5772

New
.Re
fere
nce
OT
U13

70

A
J575812.1

L.cellobiosus N
ew
.R
ef
e r
en
ce
O
T
U
15
99

M58825.2 L.maltaromicus

JX099541.1 L.apinorum

HE616585.2 L.porcinae

X9
42
30
.1
L.p
an
is

Y
18
65
4.
1
L.
fo
rn
ic
al
is

EU074850.1 L.hordei

A
B
332024.2

L.nodensis

AY773949.1
L.delbruecki

i subsp.delbr
ueckii

OTU3
56529

Ne
w.R
efe
ren
ceO

TU
111
2

A
B
154519.1

L.satsum
ensis

AB262731.
1 L.farragin

is

New.ReferenceOTU2355

N
ew
.R
ef
er
en
ce
O
TU
48
75

AJ
63
22
19
.1
L.
ha
m
m
es
ii

AB297927
.1 L.senm

aizukei

AB162131.1 L.nagelii

M
58
81
0.
1
L.
br
ev
is

AF4
135
23.1

L.pa
nth
eri

EU
67
88
93
.1
L.
kim
ch
icu
s

JX099549.1 L.kimbladii

H
Q
3222 7 0 .1

L .fu ts a ii

AB326353.1 L.salivarius subsp.salicinius

OTU604966

AB
366
389
.1 L
.ra
pi

AJ250074.1
L.frum

enti

A
B
77
34
28
.1
L.
iw
at
en
si
s

OT
U3
30
35
3

CR95425
3.1 L.delb

rueckii su
bsp.bulga

ricus

D
87
67
9.
1
L.
de
xt
rin
ic
us

AB
60
25
70
.1
L.
se
ni
or
is

M58812.1 L.carnis

New.ReferenceOTU1931

N
ew
.R
eferenceO

TU
1422

A
J6
40
07
8.
1
L.
pl
an
t a
ru
m
su
bs
p.
ar
ge
nt
or
at
en
si
s

N
ew
.R
eferenceO

TU
2893

A
B
26
81
18
.1
L.
co
m
po
st
i

AB257864.1 L.camelliae

Ne
w.R
efe
ren
ce
OT
U1
35
5

A
F
18
35
58
.1
L .
ki
m
c h
i i

X9
42
29
.1
L.o
ris

AM292799.1 L.ceti

JX099543.1
L.m
ellifer

N
ew
.R
ef
er
en
ce
O
TU
10
05

A
B
326354.1

L.rum
inis

AB022920.1
L.m
inor

M5
88
21
.2
L.h
ilg
ar
dii

O
TU
55
33
52

N
ew
.R
eferenceO

T
U
1033

A
B
49
80
45
.1
L.
flo
ru
m

New.R
eferenceO

TU
1007

A
B
910349.1

L.furfuricola

A
J0
02
51
5.
1
L.
jo
hn
so
ni
i

D165
49.1

L.cas
ei sub

sp.ps
eudo

plant
arum

AY
681126.2

L.uvarum

JX099545.1
L.m
ellis

AM113776.1 L.coleohominis

OTU3946926

AF292371.1 L.rimae

AM113781.1 L.kefiranofaciens subsp.kefiranofaciens

AJ
57
57
44
.1
L.
su
eb
icu
s

AB
20
50
56
.1
L.p
ara
bu
ch
ne
ri

AB365975.1 L.odoratitofui

O
TU
42
00
91
8

LK054485.1 L.bombicola

OT
U5
41
13
5

AY
026
750
.1
L.p
ara
kef
iri

New
.Re
fere

nce
OT
U13

68

M58824.2 L.yamanashiensis subsp.mali

New.ReferenceOTU3435

AJ786665.1 L.paracoll
inoides

AY
68
33
22
.1
L.
co
nc
av
us

N
ew
.R
eferenceO

TU
1094

AB523780.1
L.floricola

A
M
27
91
50
.1
L.
se
ca
lip
hi
lu
s

AY445815.1 L.suntoryeus

AJ30
6299

.1 L.in
testin

alis

D16
552
.1 L

.cas
ei s
ubs
p.rh

amn
osu
s

AB608
051.1

L.nasu
ensis

O
TU
192832

AY255802.1 L.saerimneri

Ne
w.R
efe
ren
ce
OT
U3
39
8

Ne
w.
Re
fer
en
ce
OT
U4
97
7

AJ576007.1 L.rennini

A
B
79
40
60
.1
L .
fo
rm
os
en
si
s

AY681127.2
L.oeni

AJ632157.1 L.zymae
AY421720

.1 L.delbru
eckii subsp

.indicus

A
J9
6 5
4 8
2.
1
L.
pl
an
ta
r u
m
su
bs
p .
pl
a n
ta
ru
m

ALPY01000052.1 L.delbruec
kii subsp.jakobsenii

AY2536
57.1 L.k

alixensi
s

A
B
731660.1

L .o ryz ae

A
B
01
85
28
.1
L.
pa
ra
li m
en
ta
r iu
s

O
TU
536754

JN
17
53
30
.1
L.
bi
fe
rm
en
ta
ns

O
TU
50
94
52

N
ew
.R
eferenceO

T
U
143

AF257097.1 L.crispatus

M
58808.2

L.aviarius
subsp.aviarius

New
.Cle

anU
p.Re

fere
nce
OTU

0

AJ621549.1 L.catenaformis

X7
63
27
.1
L.
sa
nf
ra
nc
is
ce
ns
is

A
B
288050.1

L.equ igenerosi

AY7
330
84.
2 L
.olig

ofe
rme
nta
ns

AY253660.1 L.ultunensis

New
.Ref

eren
ceO

TU4
810

O
TU
588197

Y
16
32
9.
1
L.
in
e r
s

A
F0
49
74
5.
2
L.
se
la
ng
or
en
si
s

AB
28
28
89
.1
L.
sim
ilis

OT
U3
06
306

O
TU
25
99
93

H
Q
85
10
22
.1
L.
ro
de
nt
iu
m

AB048833.1
L.equi

O
TU
54
97
56O
TU
32
69
68

AB641833.1 L.delbr
ueckii subsp.sunkii

O
TU
322723

OT
U3
30
30
1

AJ
53
48
44
.1
L.
sp
ic
he
ri

A
M
1 13 77 8. 1

L.g ra m
in is

HM443954.1 L.xiangfangensis

M
58
80
6.
2
L.
am
yl
op
hi
lu
s

A
B
812750.1

L.faecis

O
T
U
30
19
21

AJ621553.1 L.kefiri

JX099553.1 L.helsingborgensis

New
.Re
fere

nce
OTU

208

O
TU
242917

A
B
433982.1

L.sucicola

AM259119.1 L.namurensis

AB
89
48
63
.1
L.
m
ixt
ipa
bu
li

AB290830.1 L.e
quicursoris

A
B
572588.1

L.ozensis

O
TU
329402

AB
20
50
55
.1
L.b
uc
hn
eri

Ne
w.
Re
fe
re
nc
eO
TU
90
3

JQ
08
65
50
.1
L.
cu
rie
ae

A
Y
253658.1

L.gastricus

JX523627.1 L.shenzhenensis

HF6
790
39.1

L.n
enji
ang
ens
is

A
J6
21
55
2.
1
L.
ho
m
oh
io
ch
ii

N
ew
.R
eferenceO

T
U
3496

O
TU
53
96
47

GU269544.1 L.rogosae

AY944408.1 L.amylovorus

AF126738.1 L.mucosae

OT
U7
37
81
6

AB022926.1
L.halotolerans

X67148.1 L.minutus

A
Y
68
11
34
.1
L.
bo
ba
liu
s

AB370875.1 L.fuchuensis

KF386017.1 L.apis

A
B
365976.1

L.capillatus

AB
78
69
10
.1
L.
sil
ag
ei

HQ0
228
61.1

L.br
anta

e

Y173
61.1

L.am
yloly

ticus

JF
41
19
66
.1
L.
he
ilo
ng
jia
ng
en
si
s

A
B
370882.1

L.siliginis

X76330
.1 L.fru

ctivoran
s

AB
36
63
85
.1
L.s
un
kii

FJ
90
42
77
.1
L.
ko
re
en
si
s

A
J496791.1

L .versm
oldensis

M
58
81
7.
2
L.
fa
rc
im
in
is

HF679038.1 L.so
nghuajiangensis

A
F
24
31
76
.1
L.
je
ns
en
ii

AF4
6917

2.1 L
.cas

ei su
bsp.

case
i

AB326358.1 L.pobuzihii

AB210825.1 L.vitulinus

AJ417737.1 L.gallinarum

OT
U1
33
34
1

D
Q
523489.2

L.ghanensis

AB023241.1
L.confusus

AY05017
3.1 L.de

lbrueckii
subsp.la

ctis

N
ew
.R
eferenceO

T
U
1138

AF
24
31
77
.1
L.v
ag
ina
lis

AB
00
58
93
.1
L.
co
llin
oi
de
s

AF
27
53
11
.1
L.f
eri
nto
sh
en
sis

H
Q
906500.1

L.kim
ch iensis

A
J2
72
39
1.
1
L.
ps
itt
ac
i

O
TU
32
48
88

O
TU
34
47
03

OTU
7162

86

Y11374.1 L.kunkeei

AJ576009.1 L.vini

AB022922.1
L.kandleri

CP002106.1 L.uli

O
T
U
94
98
63

AJ575741.1 L.coryniformis subsp.torquens

JN
12
86
40
.1
L.
yo
ng
in
en
si
s

A
J621554.1

L.m
urinus

A
M
23
61
49
.1
L.
am
yl
ot
ro
ph
ic
us

New.ReferenceOTU2410

JX099551.1 L.melliventris

AM113784.1 L.sakei subsp.sakei

D16
548

.1 L
.cas

ei su
bsp.

alac
tosu

s

JN
175331.1

L.ferm
e ntum

HG794492.1 L.sicerae

Ne
w.
Re
fer
en
ce
OT
U4
57
3

FN1857
31.1 L.p

aucivora
ns

Ne
w.R
efe
ren
ce
OT
U1
34
4

N
ew.R

eferenceO
TU
1933

AJ871178.1 L.apodemi

AF
26
47
01
.2
L.d
iol
ivo
ra
ns

O
TU
355089

X76329.1
L.pontis

A
J3
06
2 9
7.
1
L.
pa
ra
pl
an
ta
ru
m

OT
U5
90
16
8

A
Y
204889.1

L. sakei subsp. car nosus

AB107638.1 L.kitasatonisJX099550.1 L.kullabergensis

AJ315640.1 L.durianis

A
M
1137 77. 1

L .curvat us
subsp .curvat us

New
.Re
fere

nce
OTU

171
2

M58816.2 L.divergens

AJ
63
21
58
.1
L.
ac
id
ifa
rin
ae

AJ306298.1 L.hamsteri

Colored ranges

Lactobacillus species

OTUs > 0.01% max. abun.

Stacked bars

Gastric contents

Duodenal contents

Jejunal contents

Ileal contents

Cecal contents

Proximal colonic contents

Middle colonic contents

Distal colonic contents

Feces

Cecal mucus

Proximal colonic mucus

Middle colonic mucus

Distal colonic mucus

Tree scale: 0.1



6 
 

 

 

 

Figure S5. Phylotype (genus) network analysis of microbial communities within different anatomic sites. 

Bipartite networks were constructed for (a) gastric contents, (b) duodenal contents, (c) jejunal contents, (d) 

ileal contents, (e) cecal contents, (f) proximal colonic contents, (g) middle colonic contents, (h) distal colonic 

contents,  (i)  feces,  (j)  cecal mucus,  (k) proximal  colonic mucus,  (l) middle  colonic mucus  and  (m) distal 

colonic mucus.  Each  node  represents  either  a  subject  or  a  genus.  Connections  were  drawn  between 

subjects and genera, with edge width  in proportion to the abundance of each genus that present  in each 

subject. Node size reflects the degree of one node connected to others. 
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Figure S6. Stratification of the microbial community structure driven by different categorical factors and 

taxonomic groups. Principal coordinates analysis of weighted UniFrac distances between samples from the 

rat digestive tract (performed on all operational taxonomic units), grouped by sampling (a) site (adonis: R2 = 

0.52; P ≤ 0.001), (b) region (adonis: R2 = 0.43; P ≤ 0.001), (c) location (adonis: R2 = 0.21; P ≤ 0.001) and (d) 

subject (adonis: R2 = 0.14; P = 0.003). The percent of variation explained by each coordinate is indicated in 

parentheses. The contribution of different taxonomic groups is represented by the size of the circles (grey) 

overlayed onto the PCoA based on phylogenetic  information. Unclassified genera under a higher rank are 

marked by asterisks (*family; **order; ***class; ****phylum; *****kingdom). 
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Figure  S7.  Intra‐group  dispersions  of  different  anatomic  (a)  sites  and  (b)  regions  in  rats.  Inter‐sample 

unweighted UniFrac  distances were  tested  for  equal  intra‐group  dispersions  using  betadisper.  Data  are 

presented as boxplots with median and min–max whiskers, with box width proportional to the square‐root 

of the number of samples in the group. The significance was calculated using ANOVA with Tukey’s HSD post 

hoc test. Sample ID abbreviations are  in  line with those used  in Fig. S1. SIC: small‐intestinal contents; LIC: 

large‐intestinal contents; LIM: large‐intestinal mucus. 
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Figure  S8.  Clustering  of  13  anatomic  sites  and  75  samples  according  to  the  microbial  community 

membership and structure. UPGMA trees of (a) unweighted and (b) weighted UniFrac distances between 

13 anatomic sites across subjects. Nodes are labeled with Jackknife values calculated with 100 iterations of 

16,000  sequences.  UPGMA  trees  of  (c)  unweighted  and  (d)  weighted  UniFrac  distances  between  75 

samples from rat digestive tract, with braches transformed as cladograms. Nodes are labeled with Jackknife 

values calculated with 100  iterations of 18,000 sequences. Sample  ID abbreviations are  in  line with those 

used  in  Fig.  S1. Branch  colours:  gastric  and  small‐intestinal  contents  (red),  large‐intestinal  contents  and 

feces (green), large‐intestinal mucus (blue). 
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Figure S9.  Inter‐individual variability of rats depicted by different principal coordinate axes. Plots of  (a) 

unweighted UniFrac PCoA1, (b) unweighted UniFrac PCoA2, (c) weighted UniFrac PCoA1 and (d) weighted 

UniFrac PCoA2 versus subject number. 
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Figure S10. Short‐chain fatty acid (SCFA) concentrations in digesta of different gastrointestinal segments. 

(a) Data are presented as mean ± SEM. Significance testing is presented in Table S7. (b) Data are presented 

as relative abundance. 
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Figure  S11.  Correlations  between  environmental  variables  and  microbial  community  structure. 

Constrained analysis of principal coordinates of weighted UniFrac distances and environmental variables for 

luminal samples. Arrows  indicate the direction and magnitude of environmental variables associated with 

bacterial community membership. The P‐value of the Monte Carlo permutation test is shown on the upper 

left. (a) Each type of VFA was plotted independently. (b) The concentration of several VFAs was summed up 

and  plotted  as  total  VFAs.  Venn  diagrams  demonstrating  percentages  of  community  structure  variation 

explained by (c) biogeographic location, inter‐individual variability, environmental variables and separately 

explained by (d) different environmental variables (pH, total VFAs, lactate and ammonia nitrogen). 
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Figure S12. Pearson correlation coefficient plots for different environmental variables. Taxonomic groups 

at the genus level show different responses to various environmental variables. Plots depict significant (|r| > 

0.4  and  FDR  <  0.05)  negative  and  positive  correlations  between  the  relative  abundances  of  particular 

genera and pH gradients, as well as microbial metabolites. Genera with maximum abundance > 1% are 

highlighted in black. 
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Figure  S13.  Similarities  between  different  community  ordinations.  (a)  Principal  coordinates  analysis  of 

Bray‐Curtis distances between samples from the rat digestive tract (performed on all taxonomic groups at 

the  genus  level).  Procrustes  analyses  between  the  PCoA  of  (b)  unweighted  UniFrac  and  Bray‐Curtis 

distances (r = 0.95, P ≤ 0.001), (c) weighted UniFrac and Bray‐Curtis distances (r = 0.81, P ≤ 0.001). 
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Figure S14. Intra‐group dispersions of different anatomic regions in mice, rats and woodrats. Inter‐sample 

Bray‐Curtis distances were tested for equal intra‐group dispersions using betadisper. Data are presented as 

boxplots  with median  and min–max  whiskers,  with  box  width  proportional  to  the  square‐root  of  the 

number of samples  in the group. The significance was calculated using ANOVA with Tukey’s HSD post hoc 

test. SIC: small‐intestinal contents; LIC: large‐intestinal contents; LIM: large‐intestinal mucus. 
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Figure S15. Genus distribution of the large‐intestinal mucosal and fecal microbiota in different hosts. The 

average  relative abundance of dominant  taxonomic groups at  the genus  level  for  (a) human colonic and 

rectal mucus (reference 14), (b) rat cecal and colonic mucus (this study), (c) mouse cecal and colonic mucus 

(references 72 and 74), (d) human feces (reference 14), (e) rat feces (this study), (f) mouse feces (reference 

57) and (g) woodrat feces (reference 73). The abundance of different genera was adjusted by the 16S rRNA 

copy  number  data. Unclassified  genera  under  a  higher  rank  are marked  by  asterisks  (*family;  **order; 

***class; ****phylum; *****kingdom). 
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Supplementary Tables 

 

Table S1. Length and  relative masses  (percent of body mass) of various gut chambers  in  rats. Data are 

presented as mean ± SEM (n = 6). ND, not determined. 

 

Stomach  Small intestine  Cecum  Colon 

Duodenum  Jejunum  Ileum 

Length (cm)  ND  67.83±1.35  ND  11.67±0.33 

Percent of body mass (%)  1.04±0.11  0.55±0.02  1.80±0.12  1.33±0.07  1.83±0.09  1.04±0.09 

 

 

Table S2. Overview of sequencing results  for each sample. The sequence number refers to the count of 

assembled sequences after quality  filtering. The OTU number, Chao1 estimator and Good’s coverage are 

presented for all sequences without rarefaction. Sample ID abbreviations are in line with those used in Fig. 

S1. 

 

Sample ID  Sequence Number  OTU Number  Chao1  Good’s coverage 

Sto1  31,794  461  1,074.68  0.9917 

Sto2  52,937  798  1,925.98  0.9913 

Sto3  22,887  452  984.34  0.9891 

Sto4  38,336  554  1,475.81  0.9910 

Sto5  54,484  1,046  2,682.25  0.9891 

Sto6  31,842  434  981.50  0.9931 

Duo1  39,627  706  1,579.98  0.9897 

Duo2  53,698  1,305  2,491.44  0.9883 

Duo3  69,474  1,482  2,989.70  0.9895 

Duo4  47,478  1,272  2,757.19  0.9859 

Duo5  50,854  1,477  3,684.14  0.9838 

Duo6  57,710  1,360  3,406.81  0.9874 

Jej1  47,845  555  1,165.51  0.9931 

Jej2  47,184  781  1,902.76  0.9901 

Jej3  77,684  1,213  2,978.07  0.9908 

Jej4  52,669  978  2,343.28  0.9887 

Jej5  63,174  906  2,127.63  0.9920 

Jej6  41,823  842  1,930.16  0.9882 

Ile1  76,060  1,873  4,668.17  0.9857 

Ile2  29,554  501  1,214.33  0.9891 

Ile3  52,762  1,047  2,512.45  0.9884 

Ile4  36,139  662  1,649.54  0.9891 

Ile5  36,925  873  2,029.91  0.9863 

Ile6  31,361  537  1,530.05  0.9893 

Cec1  47,659  1,763  3,394.41  0.9807 

Cec2  55,722  2,699  6,621.55  0.9717 

Cec3  104,844  4,066  10,554.62  0.9775 

Cec4  62,352  2,421  6,310.95  0.9774 
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Cec5  53,158  2,369  5,393.61  0.9761 

Cec6  45,373  2,088  4,720.22  0.9761 

PCc2  60,869  2,578  6,137.38  0.9761 

PCc3  195,780  5,536  14,494.52  0.9837 

PCc4  67,262  2,987  6,988.76  0.9752 

PCc5  51,896  2,096  4,476.71  0.9786 

PCc6  41,879  1,506  3,204.98  0.9808 

MCc1  55,370  2,009  4,671.94  0.9791 

MCc2  43,689  1,660  3,662.74  0.9789 

MCc3  57,609  2,198  5,050.11  0.9788 

MCc4  50,783  2,274  5,263.20  0.9750 

MCc5  65,651  2,378  5,587.01  0.9800 

MCc6  62,340  2,359  4,822.44  0.9798 

DCc1  33,885  2,231  5,323.76  0.9631 

DCc2  34,906  2,025  4,429.28  0.9682 

DCc3  80,893  3,119  6,970.61  0.9785 

DCc4  57,266  2,204  4,887.56  0.9787 

Fec1  48,899  2,038  4,453.58  0.9778 

Fec2  44,959  2,660  6,699.78  0.9649 

Fec3  40,080  1,881  4,104.37  0.9741 

Fec4  34,528  1,686  3,958.03  0.9716 

Fec5  84,133  2,537  5,614.72  0.9843 

Fec6  43,328  1,546  3,184.14  0.9813 

Cem1  37,661  1,649  2,964.36  0.9803 

Cem2  51,312  2,354  5,002.98  0.9755 

Cem3  70,297  2,340  4,288.25  0.9844 

Cem4  47,459  1,703  3,494.08  0.9816 

Cem5  39,192  2,010  3,953.37  0.9745 

Cem6  29,273  1,579  2,804.03  0.9760 

PCm1  110,053  6,005  16,750.71  0.9658 

PCm2  44,315  2,084  4,299.51  0.9762 

PCm3  85,176  3,513  8,889.25  0.9770 

PCm4  51,949  2,397  5,706.61  0.9759 

PCm5  51,677  2,458  4,916.85  0.9766 

PCm6  43,688  1,860  3,705.62  0.9802 

MCm1  63,551  2,367  5,422.19  0.9819 

MCm2  48,980  2,146  4,577.13  0.9779 

MCm3  46,620  3,048  8,421.03  0.9615 

MCm4  52,879  2,506  5,317.79  0.9766 

MCm5  39,879  2,149  4,598.29  0.9714 

MCm6  43,945  2,055  4,092.50  0.9778 

DCm1  43,109  2,339  4,715.11  0.9746 

DCm2  43,426  2,137  4,321.92  0.9778 

DCm3  36,016  2,205  5,524.35  0.9682 

DCm4  46,593  1,706  3,434.33  0.9837 

DCm5  54,921  1,793  3,411.05  0.9853 

DCm6  57,774  2,091  4,885.96  0.9827 
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Table S3. The 16S  rRNA copy number adjusted counts  for genera present  in each sample. Taxonomy  is 

based on the RDP classifier trained with the 16S rRNA training set No. 14 with a bootstrap cutoff of 50%. 

See Supplemental_Table_S3.xlsx. 

 

 

Table S4. Significantly different phyla and genera in anatomic sites along rat alimentary canal. Statistical 

tests  of  over‐  or  under‐representation  of  bacterial  lineages  amongst  anatomic  sites were made  at  the 

phylum and genus levels using Kruskal‐Wallis rank sum test. P‐values were adjusted for multiple testing by 

false discovery rate. The direction column sorts sites by their mean abundance, from largest to smallest. "‐" 

corresponds  to  no  sequences  present.  VIP,  Variable  importance  in  projection.  See 

Supplemental_Table_S4.xlsx. 

 

 

Table S5. Core  taxonomic groups shared within different anatomical sites at  the OTU and genus  level. 

“Core” columns refer to the number of taxonomic groups shared by all subjects, while “full” columns refer 

to the number of all taxonomic groups found in a given anatomic site. 

 

Site  OTU  genus 

core  full [%] core / full core full  [%] core / full

C
o
n
te
n
ts
 

Stomach  36  2,526 1.43% 16 259  6.18%

Duodenum  149  4,323 3.45% 51 275  18.55%

Jejunum  70  3,195 2.19% 31 235  13.19%

Ileum  70  3,338 2.10% 31 160  19.38%

Cecum  475  8,290 5.73% 92 172  53.49%

Proximal colon  506  8,805 5.75% 83 188  44.15%

Middle colon  352  6,839 5.15% 79 178  44.38%

Distal colon  627  5,801 10.81% 96 176  54.55%

Feces  353  6,510 5.42% 75 170  44.12%

M
u
cu
s 

Cecum  437  5,575 7.84% 87 195  44.62%

Proximal colon  533  10,577 5.04% 78 215  36.28%

Middle colon  380  7,866 4.83% 80 216  37.04%

Distal colon  380  6,314 6.02% 82 228  35.96%

 

 

Table S6. List of sequence counts for 97% OTU clusters shared across all subjects and all sampling regions. 

The “full”  row at  the end of  the  table  lists  the counts of all sequences  for given sampling  regions. Close 

reference OTU ID is based on greengenes database (release 13.8). Taxonomy is based on the RDP classifier 

trained  with  the  16S  rRNA  training  set  No.  14  via  a  bootstrap  cutoff  of  50%.  See 

Supplemental_Table_S6.xlsx. 

 

 

Table  S7. pH and  concentrations of microbial metabolite  (mol/g  sample) along  the  length of  the  rat 

digestive  tract. Means are  listed, with  ranges shown  in parentheses. P‐values  for  the Kruskal‐Wallis  rank 

sum  test  were  corrected  by  false  discovery  rate.  Different  superscript  letters  (a,  b)  mean  significant 

differences  between  groups  (Nemenyi's  post  hoc  multiple  comparison  test,  FDR  <0.05).  See 

Supplemental_Table_S7.xlsx. 


