The underlying microbial mechanism of epizootic rabbit enteropathy triggered by a low fiber diet
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Table S1. Relative abundance (%) of bacterial at different classification level in the three parts of the

digestive tracts in normal and ERE rabbits. The relative abundance > 0.05% was present in this table.

Item S I C P-value
NS ES P NI El P NC EC P Normal
p__Firmicutes 44.60° 2573 <0.01 41.69° 31.71 <0.01 72.12*0 47.72 <0.01 <0.01
c__Clostridia 33.00° 17.43 <0.01 37.61® 2298 <0.01 65.70* 39.78 <0.01 <0.01
0__Clostridiales 32.80¢ 17.42 <0.01 37.57° 23.01 <0.01 65.66* 39.72 <0.01 <0.01
f__Ruminococcaceae 16.84°  6.69 <0.01 24.72> 9.24 <0.01 32.77* 13.70 <0.01 <0.01
g__Ruminococcaceae 3.10° 2.15 0.13 3.14b 0.53 <0.01 7.27* 455 <0.01 <0.01
NK4A214 group
g__Ruminococcaceae 1.52b 1.09 0.35 4.61° 0.37 <0.01  5.202 1.90 <0.01 <0.01
V9D2013 group
g__Ruminococcaceae UCG- | 0.05° 0.16 0.05 2.542 0.52 <0.01 237@ 213 0.64 <0.01
014 group
g__Ruminococcaceae UCG- | 0.15° 0.23 0.52 0.24% 0.15 0.43 1.01*  0.83 0.43 0.03
013 group
g__Ruminococcaceae UCG- 0 0 - 0.24 0.05 0.04 022 0.11 0.46 0.11
005 group
g__Ruminococcus 1.85° 0.09 0.03 2.03° 0.56 <0.01 3.77* 0.89  <0.01 <0.01
g__Subdoligranulum 1.05° 0.65 0.24 1.13% 0.98 0.10 2412 1.85 0.23 <0.01
g__Ruminiclostridium 3.742 1.43 <0.01 4.73° 0.84 <0.01 1.44b 1.29 0.46 0.02
g__Anaerotruncus 0.22¢ 0.14 0.14 0.39% 0.29 0.58 0.63*  0.31 <0.01 <0.01
g__Faecalibacterium 0.76 0.07 0.06 0.32 0 0.02 1.59 0.14 <0.01 0.08
g__Flavonifractor 0.542 0 0.02 0.09* 0.12 0.55 0.69* 0.12 <0.01 <0.01
g__Papillibacter 0.60 0 0.02 0 0 - 091 0.13 <0.01 <0.01
f__Lachnospiraceae 591° 374  0.01 8.66°  5.78 0.07 23.66* 11.16 <0.01 <0.01
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g__Lachnospiraceae 2.30¢ 1.55 0.10  540° 254 0.02 8.46* 326 <0.01 <0.01
NK4A136 group

g__Lachnoclostridium 0.87°  0.63 0.45 1.40*  0.87 0.10 1.49°  1.09 0.13 0.01
g__Sporobacter 0.16° 0.21 0.57 0.22% 0.52 0.16 1.692 1.48 0.51 <0.01
g__Fusicatenibacter 0.30> 021 035 034> 0.15 0.05 235 0.61 <0.01 <0.01
g__Butyrivibrio 0.35 0 <0.01 0.87 0 <0.01 0.66 0.05 <0.01 0.57
g__Tyzzerella 0.512 0.33 0.51 0.492 0.13 0.06 0.18>  0.19 0.86 0.03
g__Anaerosporobacter 024> 021 060 035 1.54 <0.01 042> 029 0.05 <0.01
g__Blautia 0.10 0.07 0.47 0.18 0.13 0.62 0.27 0.11 0.04 0.06
f__Eubacteriaceae 491  0.67 <001 1.17° 024 0.06 4.64> 3.10  0.03 <0.01
g__Eubacterium 1.342 0.45 0.04 0.76° 0.19 0.30 1.40° 1.10 0.49 <0.01
f__Clostridiaceae 2.06® 517 <0.01 246> 6.84 <0.01 392* 978 <0.01 0.03
g__Clostridium 0.89 3.83  <0.01 1.10 3.12 <0.01 1.27 6.52  <0.01 0.09
f__Christensenellaceae 040 029 033 0.41 0.26 0.39 0.64 158 <0.01 0.14
g__Christensenellaceae 0.33 028 0.72 0.40 0.24 0.33 0.64 1.56  <0.01 0.10
R-7 group

f__Family XI 0.25 0.56 0.14 0.21 0.53 0.16 0.18 0.23 0.52 0.72
g__Sedimentibacter 025 056 0.14 0.21 0.53 0.16 0.18 0.23 0.52 0.72
0__Halanaerobiales 0 0 - 0 0 - 0 0.11 0.43 -
f__Halobacteroidaceae 0 0 - 0 0 - 0 0.11 0.43 -
c__Bacilli 387 645 002 226 7.03 <0.01 3.06 406 0.03 0.17
o__Bacillales 2.40 6.13  <0.01 1.75 6.93 <0.01 0.95 395 <0.01 0.06
f_Planococcaceae 0.65 547 <0.01 0.53 5.87 <0.01 0.26 343  <0.01 0.33
g__Lysinibacillus 0.29 3.16 <0.01 0.18 1.87 <0.01 0.11 2.51 <0.01 0.21
g__Solibacillus 0.32 0.25 0.62 0.30 2.22 <0.01 0.13 0.90 <0.01 0.45
f__Bacillaceae 1.09 0.55 0.05 0.90 0.81 0.77 0.53 0.47 0.78 0.14
g__Bacillus 1.09 0.55 0.05 0.90 0.81 0.77 0.53 0.47 0.78 0.14
0__Lactobacillales 2.44 0.22 0.06 1.89 0.08 0.11 2.44 0.08 <0.01 0.63
f_Lactobacillaceae 2.44 0.22 0.06 1.89 0.08 0.11 2.38 0.08  <0.01 0.63
g__Lactobacillus 2.24 0.09 0.04 1.89 0.05 0.01 1.08 0.08  <0.01 0.48
c__Erysipelotrichia 558 021 <0.01 045> 0.64 037 027° 025 0.80 <0.01
0__Erysipelotrichales 4.242 0.21 <0.01 1.66° 0.51 0.41 027  0.25 0.80 <0.01
f__Erysipelotrichaceae 424* 021 <0.01 1.66® 051 0.41 0.27°  0.25 0.80 <0.01
g__Allobaculum 2.292 0.11 <0.01 0.35° 0.15 0.25 0.11°  0.11 0.83 <0.01
g__Turicibacter 0.68 0.06 0.08 0.43 0.29 0.70 0.11 0.12 0.83 0.51
c__Negativicutes 2.14 1.50 0.22 1.28 1.54 0.64 2.95 3.59 0.58 0.16
0__Selenomonadales 2.14 146  0.19 1.28 1.37 0.44 2.78 3.27 0.69 0.25
f__Acidaminococcaceae 1.76 1.63  0.87 0.92 1.13 0.49 1.78  2.88 0.72 0.19
g__Phascolarctobacterium 1.76 0.95 0.07 0.91 1.13 0.50 0.27 1.37 0.03 0.19
f_Veillonellaceae 0.38 0.49 0.48 0.36 0.25 0.40 0.34 0.36 0.76 0.96
g__Megasphaera 0.19 0.38 0.13 0.25 0.21 0.65 0.25 0.27 0.83 0.77




p__Proteobacteria 27.50* 5225 <0.01 18.28" 16.48 0.23 5.09¢  10.86 <0.01 <0.01
c__Gammaproteobacteria 14.038 2247 <0.01 10.44° 1464 0.01 2.79°¢ 925 <0.01 <0.01
0__Enterobacteriales 3.67*  17.64 <0.01 3.50* 13.01 <0.01 1.34>  7.19 <0.01 <0.01
f__Enterobacteriaceae 3.67°  17.64 <0.01 3.50* 13.01 <0.01 134> 7.19 <0.01 <0.01
g__Escherichia-Shigella 1.85> 173 077 278 1.18 <0.01 2.62* 063 <0.01 0.03
g__Enterobacter 0.342 412 <0.01 0.13®* 5.30 <0.01 0.07° 0.12 0.49 0.02
g__Escherichia 0.74 3.80 <001 033 439 <001 0.11 639 <0.01 0.64
0__Pseudomonadales 7.08*  4.01 0.03 436> 1.13 <0.01 0.82° 145 0.16 <0.01
f _Pseudomonadaceae 505 417  0.02 4.03> 1.11 <0.01 0.82¢ 1.34 0.19 <0.01
g__Pseudomonas 2.712 4.17 0.05 3.69% 1.09 <0.01  0.66° 1.21 0.17 <0.01
0__Xanthomonadales 1.53@ 034 <0.01 1.000 0.16 0.02 022> 0.19 0.71 <0.01
f__Xanthomonadaceae 148 032 <001 097* 0.15 0.02 0.18>  0.18 0.94 <0.01
g__Xanthomonas 1.32¢ 029 <0.01 0.80° 0.15 0.02 0.18¢ 0.18 095 <0.01
0__Oceanospirillales 1392 0.12 <0.01 0.19° 0 0.20 0.20° 0 0.33 <0.01
f__Halomonadaceae 1.39¢  0.11 <0.01 0.19° 0 0.20 0.20° 0 0.34 <0.01
g__Halomonas 1394 0.11 <0.01 0.19° 0 0.20  0.20° 0 0.34 <0.01
0__Acidithiobacillales 0.33 0.32 0.93 0.36 0.24 0.36 0.14 0.23 0.27 0.27
c__Alphaproteobacteria 7.45% 2444 <0.01 441° 088 <0.01 0.14°c 0.10 0.18 <0.01
0__Sphingomonadales 3.86° 15.55 <0.01 2.86* 0.49 <0.01 0.66> 0.54 0.40 <0.01
f__Sphingomonadaceae 3.85  12.81 <0.01 2.86* 049 <0.01 063> 052 0.43 <0.01

g__Sphingomonas 337 1393 <0.01 2.122 0.41 <0.01 0.59° 0.50 0.53 <0.01
o__Rhizobiales 2.412 6.56  <0.01 0.96° 0.25 <0.01 042> 0.29 0.27 <0.01
f__Methylobacteriaceae 1.35¢ 232 013 050® 0.14 0.09 0.27°  0.20 0.42 0.04
g__Methylobacterium 1.352 2.32 0.28 050 0.14 0.09 0.27°  0.20 0.42 0.04
f__Hyphomicrobiaceae 0.36 234  <0.01 0.19 0 0.07 0 0 - 0.02
0__Rhodospirillales 0.61 0.29 0.32 0.29 0.08 0.07 0.14 0.10 0.68 0.23
f __Rhodospirillaceae 0.31 0.26 0.79 0.24 0.08 0.10 0.11 0.10 0.72 0.53
g__Defluviicoccus 0.26 0.11 0.48 0.16 0.08 0.46 0.10 0.06 0.61 0.69
0__Caulobacterales 0.47 0.43 0.85 0.24 0.07 0.03 0.09 0.10 0.89 0.05
f__Caulobacteraceae 0.42¢ 042 095 021 0.05 0.03 0.09>  0.09 0.75 0.04
g__Brevundimonas 0.24 0.28 0.77 0.18 0 0.04 0.08 0.09 0.68 0.31
c__Betaproteobacteria 479 482 099 2.67° 047 <0.01 0.67° 0.53 0.45 <0.01
0__Burkholderiales 3.852 4.29 0.73 2.34° 0.41 <0.01 0.58¢ 0.50 0.61 <0.01
f__Oxalobacteraceae 1.932 2.69 0.48 1.102  0.15 <0.01 020° 0.17 0.64 0.01
g__Janthinobacterium 1.162 2.31 0.15 0.83® 0.10 <0.01 0.11°  0.11 0.98 <0.01
f__Comamonadaceae 0.44 0.55 0.68 0.35 0.07 0.03 0 0.07 0.21 0.05
g__Comamonas 0.44 0.55 0.68 0.35 0.07 0.03 0 0.07 0.21 0.05
f__Burkholderiaceae 0.80? 0.60 0.37 0.36° 0.13 0.09 0.25*  0.18 0.46 <0.01
g__Burkholderia 0.782 0.57 0.31 0.35% 0.12 0.08 0.24>  0.18 0.49 <0.01
c__Deltaproteobacteria 1.38¢ 0.88 0.18 0.71> 0.48 035 022° 0.16 0.51 <0.01




0__Desulfovibrionales 0.80 0.77 094 0.45 0.42 0.84 0.15  0.13 0.80 0.06
f__Desulfovibrionaceae 0.80 0.77 0.94 0.45 0.42 0.84 0.15 0.13 0.80 0.06
g__Bilophila 0.57 049 0381 028  0.36 0.62 0.10 0.12  0.83 0.18
0__Desulfuromonadales 0.30 0.08  0.04 0.23 0 0.27 0.05 0 0.40 0.25
f__Desulfuromonadaceae 0.20 0.08 0.10 0.22 0 0.28 0 0 - 0.39
g__Desulfuromonas 0.20 0.08 0.10 0.22 0 0.28 0 0 - 0.39
p__Bacteroidetes 18.93> 1639 0.18 32.33* 41.06 <0.01 13.23¢ 2420 <0.01 <0.01
c__Bacteroidia 13.34> 1593 025 26.64* 40.89 <0.01 1292 24.00 <0.01 <0.01
0__Bacteroidales 13.06®> 15.60 0.26 24.38 4024 <0.01 12.77* 23.79 <0.01 <0.01
f__Bacteroidaceae 408> 1042 <0.01 852* 2045 <0.01 260> 14.88 <0.01 <0.01
g__Bacteroides 393> 842 001 4.52¢ 2045 <0.01 260 17.09 <0.01 <0.01
f__Rikenellaceae 6.08° 232  <0.01 12.36* 10.77 0.03 7.65° 520 0.03 <0.01
g__Alistipes 1.82° 092 0.02 1.88° 091 <0.01 3.84* 075 <0.01 <0.01
g__Rikenella 0.57 1.38 0.55 0.81 1.10 0.50 0.36 4.11 0.01 0.41
g__dgA-11 gut group 022 008 010 051 123 <00l 029 035 0.80 0.04
g__Rikenellaceae RC9 0.30 0 <0.01 047 0 <0.01  0.07 0 <0.01 <0.01
gut group

f__Prevotellaceae 0.89 0.07 <001 2.04 005 <001 195 0 <0.01 0.08
g__Prevotella 0.89 0.07 <0.01 1.87 0.05 <0.01 1.95 0 <0.01 0.10
f__Bacteroidales S24-7 group 2.15 1.76  0.63 244 594 <0.01 224 358 0.02 0.93
c__Sphingobacteriia 5.072 021 <0.01 5.17° 0.14 <0.01 026> 0.14 0.49 <0.01
0__Sphingobacteriales 5012 0.19 <001 426> 0.13 <0.01 024> 0.14 0.51 <0.01
f__Sphingobacteriaceae 4.40* 0.18 <0.01 3.89 0.13 <001 0.22* 0.14 0.56 <0.01
g__Pedobacter 1.152 0.10 <0.01 0.96° 0.06 <0.01  0.11>  0.07 0.48 <0.01
g__Mucilaginibacter 0.37 0.08 0.18 0.30 0.06 0.15 0.10 0.07 0.69 0.43
p__Verrucomicrobia 0.52> 322 019 074> 942 <0.01 429 1327 <0.01 <0.01
¢__Verrucomicrobiae 0.44%>  3.13 0.23 0.73> 935 <0.01 4.19* 1324 <0.01 <0.01
o__Verrucomicrobiales 0.44>  3.13 0.23 0736 921 <0.01 4.19* 13.09 <0.01 <0.01
f__Verrucomicrobiaceae 0.44%>  3.13 0.23 0.73* 921 <0.01 4.19* 13.07 <0.01 <0.01
g__Akkermansia 0.42° 3.08 0.04 0.73% 9.21 <0.01 336 13.06 <0.01 <0.01
p__Actinobacteria 5.10 1.32 <0.01 4.05 0.53 0.01 2.89 1.01 <0.01 0.19
c__Actinobacteria 3.49 1.10 0.01 3.30 0.40 0.03 2.69 0.59 <0.01 0.70
0__Micrococcales 0.74 0.54 0.49 1.05 0.24 0.18 0.31 0.24 0.45 0.34
f Dermabacteraceae 0.61 0.39 0.43 0.46 0.15 0.14 0.16 0.11 0.30 0.19
g__Brachybacterium 0.61 0.39 0.43 0.46 0.15 0.14 0.16 0.11 0.30 0.19
f__Micrococcaceae 0.12 0.12 0.96 0.12 0.07 0.36 0.06 0.09 0.26 0.27
g__Kocuria 0.11 0.12 0.82 0.08 0.07 0.86 0.05 0.08 0.27 0.19
o__Bifidobacteriales 0.95 0.13 <0.01 1.61 0.06 <0.01 1.48 0.07 <0.01 0.82




f__Bifidobacteriaceae 0.95 0.13 <0.01 1.61 0.06  <0.01 148  0.07 <0.01 0.82
g__Bifidobacterium 0.95 0.13  <0.01 1.61 0.06 <0.01 1.48 0.07 <0.01 0.82
c__Coriobacteriia 1.46*  0.11  0.02 0.51° 0.05 0.06  0.09° 032 020 0.02

0__Propionibacteriales 1.29*  0.11 0.02  0.50® 0.05 0.06 0.09> 032 0.20 0.02
f__Propionibacteriaceae 1.29*  0.11 0.02 050 0.05 0.06 0.09® 032 0.20 0.02
g__Haloactinopolyspora 1.200  0.10 0.03 0.49® 0.05 0.09 0.08>  0.30 0.18 0.04
c__Acidimicrobiia 0.30 0.10 <0.01 0.23 0.08 0.09 0.13 0.10 0.38 0.07
o__Acidimicrobiales 030 0.10 <0.01 023 0.08 0.09 0.12 0.10  0.55 0.06
f__uncultured 0.16 0.07 0.07 0.11 0.08 0.33 0.08 0.06 0.52 0.14
g__uncultured 0.16 0.07 0.07 0.11 0.08 0.33 0.08 0.06 0.52 0.14
p__Chloroflexi 1.164 079 024 1.01* 0.35 0.10 049> 0.64 0.12 <0.01
c__Anaerolineae 0.872 0.69 0.54 0.892 0.25 0.14 0.32> 046 0.13 0.02
0__Anaerolineales 0.51 0.63 0.67 0.58 0.23 0.44 028 041 0.11 0.23
f__Anaerolineaceae 0.51 0.63 0.67 0.58 0.23 0.44 028 041 0.11 0.23
g__uncultured 0.41 0.57 0.57 0.36 0.16 0.04 0.21 0.31 0.13 0.31
c_ Gitt-GS-136 025 0.08 0.17 0.09  0.09 0.90 0.10 0.16  0.13 0.18
0__uncultured 0.25 0.08 0.17 0.08 0.07 0.76 0.09 0.12 0.31 0.20
p__Synergistetes 0.29 0.44 0.35 0.16 0.22 0.60 0.52 1.89 0.08 0.49
c__Synergistia 029 044 035 0.16  0.22 0.60 052 1.89  0.08 0.49
0__Synergistales 0.29 0.44 0.35 0.16 0.22 0.60 0.52 1.89 0.08 0.49
f__Synergistaceae 0.29 044 035 0.16 0.22 0.60 0.52 1.89 0.08 0.49
g__Cloacibacillus 0.19 0.21 0.86 0.12 0.16 0.57 0.15 1.51 0.03 0.49
p__Acidobacteria 0.55 0.30 0.41 0.47 0.10 0.26 0.09 0.09 0.93 0.31
c__Acidobacteria 0.55 0.30 0.41 0.47 0.10 0.26 0.09 0.09 0.93 0.31
0__Subgroup 0.55 0.30 0.41 0.47 0.10 0.26 0.09 0.09 0.93 0.31
f__uncultured 0.55 0.30 0.41 0.47 0.10 0.26 0.09 0.09 0.93 0.31
g__uncultured 0.55 0.30 0.41 0.47 0.10 0.26 0.09 0.09 0.93 0.31
p__Gemmatimonadetes 0.56 0.10 0.18 0.52 0.09 0.19 0.10 0.12 0.87 0.40
¢__Gemmatimonadetes 0.56 0.10 0.18 0.52 0.09 0.19 0.10 0.12 0.87 0.40
0__Gemmatimonadales 0.52 0.08 022 0.50 0.09 0.21 0.08 0.11 0.71 0.43
f__Gemmatimonadaceae 0.52 0.07  0.20 0.50 0.09 0.21 0.08 0.11 0.71 0.43
g__Gemmatimonas 0.52 0.07 0.20 0.50 0.09 0.21 0.08 0.11 0.71 0.43
p__Cyanobacteria 0.17 0.06 0.41 0.23 0.07 0.15 0.06 0.18 0.16 0.43
c__Melainabacteria 0.17 0.06 0.38 0.23 0.07 0.15 0.06 0.18 0.16 0.43
0__Gastranaerophilales 0.17 0.06  0.38 0.23 0.07 0.15 0.06  0.18 0.16 0.43
f__uncultured 0.15 0.06 0.41 0.21 0 0.05 0.06 0.18 0.16 0.45




g__uncultured 0.15 0.06 041 0.21 0 0.05 0.06 0.18 0.16 0.45
p__Tenericutes 0.09 0.07 0.69 0.15 0 0.24 0.15 0.21 0.50 0.62
c__Mollicutes 0.09 0.07 0.69 0.15 0 0.24 0.15 0.21 0.50 0.62
0__Mollicutes RF9 0.08 0.06 0.68 0.14 0 0.38 0.14 0.18 0.65 0.65
f__uncultured 0.08 0 0.25 0.14 0 0.38 0.12 0.14 0.83 0.72
p__Nitrospirae 0.32 0 0.01 0.24 0 0.17 0.08 0 0.34 0.34
c__Nitrospira 0.32 0 0.01 0.24 0 0.17 0.08 0 0.34 0.34
o__Nitrospirales 0.32 0 0.01 0.24 0 0.17 0.08 0 0.34 0.34
f__Nitrospirales 0.31 0 <0.01 0.19 0 0.16 0.08 0 0.34 0.27
Incertae Sedis

g__Candidatus 1.35 0.20 0.11 0.19 0 0.16 0.08 0 0.34 0.26
Methylomirabilis

p__Tenericutes 0.09 0.07 0.56 0.15 0 0.04 0.10 0.21 0.03 0.17
c__Mollicutes 0.09 0.07 0.6 0.15 0 0.04 0.10  0.21 0.03 0.17
0__Tenericutes 0.08 0.06 0.49 0.14 0 0.05 0.10 0.18 0.05 0.42
f__uncultured 0.08 0 0.49 0.14 0 0.05 0.10 0.14  0.05 0.42
p__Nitrospirae 0.32 0 0.02 0.24 0 0.01 0.07 0 0.12 0.09
c__Nitrospira 0.32 0 0.02 0.24 0 0.01 0.07 0 0.12 0.09
0__Nitrospirales 0.32 0 0.02 0.24 0 0.01 0.07 0 0.12 0.09
f__Nitrospirales 0.30 0 0.03 0.19 0 0.02 0.07 0 0.12 0.10
Incertae Sedis

g__Candidatus 0.30 0 0.03 0.19 0 0.02 0.07 0 0.12 0.10

Methylomirabilis




