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Figura 16. Dendograma mostrando a distribuição e as distâncias filogenéticas dos microrganismos, os 

clones estão identificados como PxxNxx, onde Pxx é a identificação da placa e Nxx o identificador do 

clone na placa. 
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4.4 Análise dos dados obtidos pela análise de ARDRA  

 

Este passo foi realizado a fim de confirmar a validade dos dados alcançados 

pelo sequenciamento, e também de corroborar a eficiência de ambas as técnicas, 

uma vez que por si só, os resultados obtidos via sequenciamento dos clones, seriam 

suficientes o bastante para gerar dados informativos da diversidade microbiana 

presente no solo em estudo.  

Assim, o DNA plasmidial de 48 clones transformantes da placa 04 (placa 

escolhida aleatoriamente,foi extraído e amplificado com os iniciadores 27F/1525R 

para confirmar se os clones possuíam ou não o inserto correspondente ao gene 16S 

rDNA (Figura 17). As enzimas AluI, HhaI e MspI foram utilizadas na análise de 

restrição do rDNA amplificado (ARDRA) para avaliar o perfil de restrição dos clones 

selecionados (Figura 18, 19 e 20). O método para analisar este perfil gerado após 

eletroforese em gel de agarose 2,0% a 120V por 2 horas, foi o NTSYS (Figura 21).  

 

 

Figura 17. PCR 16S rDNA da placa 04 (PL04). Mostrando o fragmento de 

aproximadamente 1500pb. 
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Figura 18. Eletroforese em gel de agarose 2,0%. Produtos de ARDRA da comunidade 
bacteriana do solo de Mata Atlântica amplificados com os iniciadores 27F e 1525R, e 
digeridos com: Enzima de restrição AluI - porção acima do gel, digestão com a 
enzima HhaI – porção intermediária e MspI – porção inferior. Nas extremidades 
ladder de 100 – 1000pb. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  M     A1     B1    C1    D1    E1     F1    G1    H1     A2    B2    C2    D2     E2    F2     G2    H2     A3    B3     M 
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Figura 19. Eletroforese em gel de agarose 2,0%. Produtos de ARDRA da comunidade 
bacteriana do solo de Mata Atlântica amplificados com os iniciadores 27F e 1525R, e 
digeridos com: Enzima de restrição AluI - porção acima do gel, digestão com a 
enzima HhaI – porção intermediária e MspI – porção inferior. Nas extremidades 
ladder de 100 – 1000pb. 
 
 
 
 
 
 
 
 

 M      C3     D3     F3   G3    H3    A4     B4   C4    D4    E4     D7     E7     F7    G7    H7    E8    F8    G8      M  
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Figura 20. Eletroforese em gel de agarose 2,0%. Produtos de ARDRA da comunidade 
bacteriana do solo de Mata Atlântica amplificados com os iniciadores 27F e 1525R, e 
digeridos com: Enzima de restrição AluI - porção acima do gel, digestão com a 
enzima HhaI – porção intermediária e MspI – porção inferior. Nas extremidades 
ladder de 100 – 1000pb. 
 

      M      G8     H8      D9      E9     F9       G9     H9     D10     E10   F10   G10    H10   M  
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O padrão de bandas obtido com ARDRA para cada indivíduo foi analisado 

considerando-se apenas as bandas mais evidentes que foram mensuradas, com o 

resultado das mensurações foi possível confeccionar uma matriz binária para o 

padrão de bandas dos indivíduos (Apêndice 2). 

Fez-se o agrupamento das amostras, de acordo com a similaridade nos 

padrões de bandas, foi realizado empregando-se o método de UPGMA (Unweighted 

pair-group method with arithmetical averages). 

O coeficiente de similaridade simples obtido por meio do programa NTSYS 

(Numerical taxonomy system of multivariate programs), foi utilizado para se obter um 

dendrograma a partir dos dados de similaridade (Figura 21). 

Como nem todas as seqüências (obtidas pela técnica de sequenciamento) que 

foram escolhidas da placa 04, apresentaram tamanho suficiente para os cálculos de 

filogenia, algumas seqüências tiveram que ser excluídas. Assim, fez-se a análise da 

mesma forma do item 3.4 da metodologia. Contudo, utilizando-se somente 34 clones 

(Figura 22). Já para a técnica de ARDRA fez-se 2 dendogramas, onde um contém as 

48 seqüências (Apêndice 1) e outro as mesmas 34 seqüências obtidas pelos dados 

de sequenciamento,  para comparar com os dendogramas obtidos. As amostras de 

ambas as técnicas se agruparam, o que mostra o potencial da técnica de ARDRA. 

Além disto para análise dos dados obtidos pelo sequenciamento é necessário um 

número mínimo de pares de bases, caso contrário esta análise não é possível, foi o 

que aconteceu com as 14 seqüências excluídas.  
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Figura 21. Dendograma gerado pelo NTSYS, segundo dados obtidos por ARDRA 

 

 

Figura 22. Dendograma gerado pelo DNAMLK, segundo dados obtidos pelo 

sequeciamento. 
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4.5 Confecção da biblioteca de fosmídeo com solo de  Mata Atlântica 

 

O kit utilizado permite a introdução e manutenção de uma única cópia de DNA, 

o que evita recombinações. Outra vantagem desse kit é que a fragmentação do DNA 

se dá por processo físico de quebra do DNA. Isso evita a introdução de erros (bias) 

decorrentes da digestão por enzimas de restrição. A fragmentação por passagem do 

DNA em seringas mostrou-se eficaz, pois permitiu um controle preciso dos tamanhos 

dos fragmentos gerados (Figura 23). 

 

 

Figura 23. Eletroforese em gel de agarose de 0,8%, mostrando o DNA de alto peso molecular obtido 

pela metodologia B desenvolvida. M marcador de alto peso molecular, 1-3 extrações independentes de 

DNA de solo de Mata Atlântica. 
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Figura 24. Eletroforese em gel de agarose 1% a 33V pr 16h, obtido a partir da fragmentação do DNA 

de Mata Atlântica de alto peso molecular para posterior clonagem no vetor pCC1FOSTM (Epicentre® 

Biotechnologies). O retângulo amarelo indica a faixa de DNA que foi recuperada do Gel via digestão 

com gelase para clonagem (entre 40 e 25 kbp). 

 

 
Figura 25. Eletroforese em gel de agarose 1% a 50V por 12h. Digestão de alguns clones de fosmídeo 

com as enzimas de restrição EcoRI e HindIII. Essas enzimas liberam o clone inteiro (aproximadamente 

8kb) e, caso ele tenha algum sítio interno para essas enzimas, outros fragmentos conforme mostrado 

nas canaletas 2, 3, 13 e 14. A seta vermelha indica a liberação do vetor pCC1FOSTM (Epicentre® 

Biotechnologies). 
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A partir dos primeiros clones de fosmídeos obtidos partiu-se para o 

sequenciamento das extremidades dos mesmos. Essa etapa foi um pouco trabalhosa 

em virtude de se obter DNA em quantidade para o sequenciamento, mas o maior 

problema foi a metodologia de sequenciamento que apresenta-se totalmente diferente 

da utilizada na rotina do laboratório de Genômica e Expressão Gênica da UESC. 

Mesmo assim, já obtive-se alguns resultados como os mostrados a seguir (Figura 26). 

Ainda assim, os resultados são promissores, pois se pode observar a presença de 

dois genes bacterianos que codificam para uma hidrolase dependente de metal e 

uma cardiolipina, o que confirma a potencialidade da técnica. 
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Figura 26. Resultados de BLAST-X de seqüências das extremidades de fosmídeos, indicando que 

efetivamente foram clonados fragmentos de DNA metagenômico de solo de Mata Atlântica. 
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5. DISCUSSÃO 
 
 
5.1 Microrganismos e o solo de Mata Atlântica  
 
 

A Mata Atlântica, bioma com grande diversidade biológica, tem um enorme 

potencial como fonte de novas biomoléculas, sobretudo com atividade 

antimicrobianas, uma vez que a competição por espaço e nutrientes neste ambiente é 

severa, forçando os microrganismos a produzirem substâncias inibidoras de 

crescimento de seus competidores (COSTA; SIQUEIRA, 2004). Via de regra, ela 

possui um solo rico em matéria orgânica, com componentes que interferem nas 

reações necessárias à exploração de seu potencial biotecnológico, especialmente o 

ácido húmico, composto por materiais (elementos) de alto peso molecular, contendo 

nitrogênio em formas cíclicas e anéis aromáticos formados por poli-condensação 

durante a decomposição da matéria orgânica no solo (PAUL; CLARK, 1989). A 

interferência que muitos constituintes provocam nas moléculas de DNA, inviabilizam 

reações enzimáticas que são determinantes na construção de uma biblioteca 

metagenômica, tais como digestão, amplificação e ligação. O ácido húmico desnatura 

o DNA pela ligação de seus grupos fenólicos a amidas ou por serem oxidados e 

formarem quinonas que se ligam covalentemente ao DNA (ROBE et al., 2003). 

A Taq polimerase é especialmente sensível ao ácido húmico e outros 

inibidores em potencial encontrados no solo. A inibição desta enzima pode inviabilizar 

amplificações via PCR, uma das principais técnicas aplicadas ao DNA extraído do 

solo em estudos de filogenia (WHITEHOUSE; HOTTEL, 2007). 

Em estudos com fins biotecnológicos, como identificação de novas substâncias 

com aplicações médicas e industriais, além da necessidade de um DNA livre de 

constituintes interferentes, o método de extração deve proporcionar uma quantidade 

de DNA suficiente para as reações. Nestas situações, quanto maior a quantidade de 
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DNA, maior é a representatividade da amostra, apresentando uma amostra mais 

fidedigna elevando a possibilidade de se encontrar um novo gene e 

consequentemente, um novo produto gênico (LAMMLE et al., 2007). Desta forma, 

conseguir extrair DNA em quantidade e qualidade adequada à construção de uma 

biblioteca metagenômica de solo de Mata Atlântica tornou-se uma necessidade. 

A amplificação via PCR é uma boa estratégia de avaliação do nível de pureza 

do DNA, uma vez que envolve sucessivas reações enzimáticas (SIGLENTON et al., 

2003). A acoplagem das DNA polimerases à molécula de DNA exige sítios livres de 

contaminação (ROH et al., 2006). Sendo assim, eDNA não amplificável em condições 

ótimas de reação provavelmente tem sua amplificação inibida por contaminantes, 

como os ácidos húmicos, que impedem a ação da Taq - DNA polimerase (ROBE et 

al., 2003; KOZDROJ;VAN ELSAS, 2001; ROH et al., 2006).  

As pérolas de vidro (Glass Beads) foram adicionadas no intuito de aumentar o 

número de células bacterianas disponíveis, liberadas das partículas de solo pelos 

choques que estas sofreriam com as pérolas de vidro, desfazendo a adesão das 

células a estas partículas do solo. As bactérias dispõem de mecanismos de adesão 

as partículas de solo (ROBE et al, 2003). Não liberá-las significaria perder DNA 

durante os processos de lavagem iniciais, que consistem em eliminar os interferentes, 

incluindo as partículas de solo.  

A lise por choque térmico também contribuiu para um maior rendimento uma 

vez que, estando o material exposto a diferenças bruscas de temperatura, todas as 

células presentes sofrerão esta pressão, aumentando a eficiência de lise. Já a 

maceração, pode não expor tantas células à sua pressão de lise quanto o choque 

térmico, especialmente quando se leva em conta a habilidade manual no 

procedimento (DUBEY et al., 2006). Além disso, o resultado de leitura na razão 

260/230 nm para DNA extraído com o método B, foi, em média, 1,9. Para DNA 

extraído com o método A, foi em média, 1,25. Isso mostra que o método B também 

rende um DNA mais livre de ácidos húmicos que o do método A, visto que admite-se 

resultado igual ou maior que 2 na razão 260/230 nm para DNA livre de contaminação 

por ácidos húmicos (ROH et al., 2006). O resultado de leitura na razão 260/280 nm 

para DNA extraído com o método B foi, em média, 0,35 e 0,5 para DNA extraído com 

o método A. Isso mostra que ambos os DNAs estão livres de contaminação por 

proteína, tomando com referência o limite máximo de 1,7 (ROH et al., 2006). Essa 

diferença no nível de pureza entre os DNAs acabou por interferir na digestão com as 
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enzimas EcoRI e BamHI, onde o DNA extraído com o método B em sesu dois tipos 

de purificação foi perfeitamente digerido tanto por EcoRI quanto por BamHI. Já o DNA 

extraído com o método A foi apenas parcialmente digerido, como mostrado 

anteriormente (Figura 12). 

 

5.2 Biodiversidade bacteriana do solo de Mata Atlân tica  
 

Neste estudo, foi detectada uma grande diversidade de bactérias no solo de 

Mata Atlântica, tanto pelo método de sequenciamento, quanto pelo de ARDRA. 

Bactérias são organismos relativamente simples, microscópicos, cujo material 

genético não está envolvido por um envelope nuclear (células procarióticas). 

Possuem importância indiscutível na sustentabilidade da biosfera e têm um papel 

preponderante nos ciclos biogeoquímicos. As espécies bacterianas são definidas 

filogeneticamente, empregando-se para tal a relação evolutiva entre seqüências de 

genes conservados, notadamente rRNA 16S, e o grau de similaridade entre os 

genomas dos organismos. 

As bactérias apresentam uma diversidade de vias metabólicas muito grande, 

reunindo organismos especializados na utilização de compostos orgânicos 

(heterotróficos e organotróficos) ou inorgânicos como fonte de energia 

(quimiorganotróficos e litotróficos), ainda aqueles capazes de utilizar luz como fonte 

de energia no metabolismo (fototróficos). Esta incrível versatilidade metabólica das 

bactérias justifica a sua ocorrência em diferentes ambientes e condições de 

sobrevivência. Os estudos de seqüências de rRNA de organismos ambientais 

identificam os organismos que provavelmente são mais abundantes no ambiente 

estudado e, por conseqüência, aqueles que participam ativamente na manutenção da 

comunidade (HUGENHOLTZ et al., 1998b). 

Resultados de alguns estudos baseados em análise direta da diversidade 

bacteriana em amostras ambientais por meio de métodos moleculares indicam que 

alguns grupos do Domínio Bacteria apresentam distribuição cosmopolita, ao passo 

que outros parecem estar restritos a ambiente particulares (SCHLEGEL; JANNASCH, 

1992). Alguns dos grupos filogenéticos de distribuição cosmopolita são bem 

conhecidos a partir de estudos de isolamento e cultivo, ao passo que outros são 

ainda pouco conhecidos/estudados ou não foram ainda detectados através de cultivo. 
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Segundo Hugenholtz et al. (1998a, b), o Domínio Bacteria compreende pelo 

menos 36 divisões, incluindo, além das 12 divisões descritas por Woese (1987), 

baseadas principalmente em seqüências de rRNA 16S de organismos cultivados, 12 

novas divisões putativas, descritas em estudo recente envolvendo a análise de 

seqüências de rDNA 16S isoladas diretamente do meio ambiente (HUGENHOLTZ et 

al., 1998a), e 12 linhas de descendência descritas em outros estudos (MAIDAK et al., 

1997).  

O termo divisão/filo é definido como um grupo filogenético contendo duas ou 

mais seqüências de rDNA 16S reprodutivelmente monofiléticas e não afiliadas com os 

outros grupos filogenéticos que integram o Domínio Bacteria (HUGENHOLTZ et al., 

1998a). Nos quatro volumes do Bergey`s Manual of Systematic Bacteriology 

(KRIEG;HOLT, 1984; SNEATH; HOLT, 1986; STALEY; HOLT, 1989; WILLIAMS et al., 

1989), são descritos 33 agrupamentos ou seções de microrganismos que 

compreendem os representantes dos Domínios Bacteria e Archaea. Nos manuais de 

Bergey são descritos um total de 384 gêneros de bactérias. Dados de 1998, afirmam 

que as bactérias e archaeas compreendem um total de 4.167 espécies com descrição 

taxonômica válida, distribuídas em 791 gêneros 

(http://www.dsmz.de/bactnom/bactname.htm). Já em 2007 esta mesma fonte 

informou que existem 1.563 gêneros de bactérias. 

 A intensificação dos estudos voltados para a ecologia microbiana tem 

contribuído significativamente para tal avanço na taxomia microbiana. Neste trabalho 

foi possível identificar cerca de 230 gêneros distintos de bactérias, já que nem todas 

as seqüências apresentaram qualidade e tamanho suficiente para detecção do 

gênero, o máximo que a ferramenta alcançava detectar. Se as demais 406 

sequências tivessem apresentado tamanho suficiente para identificação, muito 

provavelmente este número tivesse sido bem maior. 

 A classificação hierárquica dos táxons no Domínio Bacteria pode ser encontrada no 

site do NCBI Taxonomy Homepage (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/tax.html). 

A abundância de algumas espécies de microrganismos parece não ser tão 

importante quanto a manutenção da diversidade, isso porque a abundância reflete de 

forma mais imediata a flutuação microbiana de curto prazo e a diversidade revela o 

equilíbrio entre os diversos organismos e os domínios funcionais no solo (KENNEDY, 

1999; LAVELLE, 2000). E, de certa forma, a identificação desta biodiversidade, reflete 

a importância do solo de Mata Atlântica para este ecossistema como um todo. 
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Das 634 seqüências válidas utilizadas neste trabalho, as 606 que são do 

domínio bactéria, possuem uma diversidade bastante grande, apresentando mais de 

228 gêneros distintos. Os dados mostraram ainda 28 seqüências que não tinham filo 

conhecido, o que pode significar bactérias não-cultiváveis ainda não identificadas por 

qualquer metodologia direta ou indireta, e por isto a falta de classificação ainda. 

Dentre os três filos conhecidos que apresentaram indivíduos, o filo 

Planctomycetes, foi o que apresentou menor número de indivíduos. Originalmente 

classificado como fungos, estas bactérias voltaram a se classificar como bactéria pela 

homologia de suas seqüências do 16S rRNA comparadas a outras bactérias. Os 

Planctomycetes são bactérias aeróbias e embora tenham sido observados 

originalmente em hábitats aquáticos, um dos resultados de estudos de ecologia 

molecular foi avaliação da ocorrência deles em solo e também foram identificados em 

animais invertebrados (WANG et al., 2002).  

Os Planctomycetes são alocados nos gêneros Pirella e Planctomyces. Estes 

organismos não apresentam peptidioglicano na parede celular. As células encontram-

se, muitas vezes, aderidas à superfície de substratos pelo auxílio de estruturas 

celulares externas características, tais como hastes, hifas ou apêndices 

citoplasmáticos. Alguns organismos podem apresentar reprodução por brotamento. A 

maioria dos microrganismos deste filo é quimiorganotrófico. 

O filo Firmicutes apresentou cerca de 178 indivíduos, sendo em sua maior 

parte pertencente a classe Bacilli. O Firmicutes é um filo de bactérias onde a maioria 

é Gram-positiva. Muitos Firmicutes produzem endosporos que são resistentes, e pode 

sobreviver em condições extremas. Eles são encontrados em vários ambientes, e 

alguns são patogênicos. Ley et al. (2005) acharam em humanos e ratos obesos uma 

menor porcentagem de uma família de bactérias chamada Bacteroidetes e uma maior 

taxa de Firmicutes, contudo eles não estão seguros se Firmicutes causam obesidade 

ou se as pessoas que estão obesas cultivam mais daquele tipo de bactérias. 

A classe Bacilli é composta de organismos aeróbios obrigatórios ou 

facultativos, já a classe Clostridia é composta de organismos anaeróbios. O termo 

Bacilli, singular bacillus, é usado para referir-se a qualquer bactéria em forma de 

bastonete. Nesta classe incluem várias bactérias gram-positivas. As relações entre 

eles ainda são um pouco incertas, e eles parecem ser parafiléticos. Eles podem 

formar dois grupos separados, formas de bacilo que produz endosporos e formas que 
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não produzem, como a ordem Lactobacillales. Doenças freqüentemente causadas por 

bacilos incluem antraz, botulismo e tétano. 

Algumas espécies de Bacillus são consideradas significantes na medicina, 

dentre elas: B. anthracis que causa antraz e B. cereus que causa uma doença 

através de alimentos contaminados. A espécie B.subtilis é uma bactéria Gram-

positiva, encontrada em solo (RYAN; RAY, 2004). O B. subtilis tem a habilidade para 

formar endosporos, o que permite o organismo tolerar condições ambientais 

extremas. O B. subtilis foi classificado historicamente como organismo aeróbico 

obrigatório, contudo pesquisa recente demonstrou que isto não está estritamente 

correto (NAKANO; ZUBER, 1998). B. subtilis produz uma enzima proteolítica, a qual 

tem sido relacionada com doença pulmonar (FLIND, 1969). 

O Bacillus mycoides é um organismo típico de solo, de organização em cadeia, 

é imóvel, e bem semelhante ao B. cereus. Fermenta alguns carboidratos ácidos 

produzindo glicose, podem hidrolisar amido e produzem lectinase.  

B. cereus sobrevive bem em solo e plantas. Tradicionalmente, foi considerado 

que B. cereus não pode crescer a menos de 10°C, porém li nhagens parecem ter se 

adaptado e mostra crescimento a temperaturas de refrigeração (4-6 °C). Intoxicação 

gastrointestinal ocasionada por ingestão de alguns alimentos como arroz, macarrão, 

temperos e derivados do leite, contaminados por endosporos ou toxinas do B. cereus 

são os veículos mais comuns que foram associados ao B. cereus. Estes organismos 

podem ser identificados com base em reações bioquímicas, produzindo catalase, 

hidrolisando amido e caseína, e produzindo lectinase. 

Membros do filo Proteobacteria foram os mais numerosos no solo analisado. 

As Proteobacterias compõem o maior e mais diverso grupo de bactérias cultiváveis. 

Ele inclue diversos gêneros patogênicos, tais como Escherichia, Salmonella, Vibrio, 

Helicobacter, e muitos outros. Dentre alguns dos papéis desempenhados por esse 

grupo de bactéria está a participação ativa no ciclo do nitrogênio, o que 

provavelmente justifica a presença do grande número desses indivíduos no solo de 

floresta. A dominância de Proteobacteria ocorre geralmente em solos de cultivo 

(NÜSSLEIN; TIEDJE, 1999). Estudos envolvendo amplificação, clonagem e 

seqüenciamento de rRNA 16S, realizados em amostras de  solos amazônicos, 

revelaram a ocorrência de microrganismos pouco comuns em amostras ambientais e 

demonstraram também o impacto do desmatamento sobre a diversidade microbiana. 

Os resultados demonstraram o predomínio do número de organismos do Domínio 
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Bacteria (98) em relação a Archaea (2), sendo que algumas seqüências sugerem a 

existência de um novo grupo de Proteobacteria (BORNEMAN;TRIPLETT, 1997). 

 O filo das Proteobacterias apresenta 5 subdivisões/classes: alfa (α), beta (β), 

gama (γ), delta (δ) e epsilon (ε). Os organismos alocados nesses grupos apresentam 

coloração Gram-negativa e uma enorme diversidade morfológica e metabólica, 

mesmo dentro de uma mesma radiação filogenética. 

O grupo alfa compreende a maioria das bactérias púrpura não-sulfurosas e 

organismos não-fotossintéticos com metabolismo diverso. As radiações dentro da 

subdivisão alfa são geralmente correlacionadas com propriedades fenotípicas, 

destacando-se os grupos das nitrificantes (Nitrobacter spp.) e denitrificantes 

(Rhodopseudomonas spp.), organismos com capacidade de fixação de nitrogênio 

(gêneros Bradyrhizobium, Rhizobium e outros), parasitas intracelulares de células 

eucarióticas (gêneros Bartonella e Rochalimaea) (CANHOS; MANFIO). A classe de β-

proteobacteria consiste em vários grupos de bactérias aeróbias ou facultativas que 

são altamente versáteis nas capacidades de degradação, mas também contém 

gêneros de quimiolitotrófico (por exemplo o o gênero Nitrosomonas que são 

oxidadores de amônia) e alguns fototróficos (gêneros Rhodocyclus e Rubrivivax). 

Muitos deles são encontrados em amostras ambientais, como água ou solo. Espécies 

patogênicas dentro desta classe são a Neisseriaceae (gonorréia e meningoencefalite) 

e espécies do gênero Burkholderia. 

 No grupo beta estão também alocadas as espécies Spirillum, Thiobacillus e 

Zymomonas, entre outros 12 gêneros definidos. O grupo gama compreende os 

gêneros Chromatium, Escherichia e outras bactérias entéricas, além de Legionella, 

Vibrio e outros 9 gêneros. As proteobactérias apresentam grande diversidade 

fisiológica e de morfologia celular. As estratégias para obtenção de energia são 

várias, incluindo organismos com metabolismo quimiolitotrófico, quimiorganotróficos e 

fototrófico, além de outras vias metabólicas especializadas em organismos adaptados 

a nichos ecológicos diversos.  

Em alguns estudos, as tentativas de se associar a diversidade de 

microrganismos do solo com a qualidade do mesmo foram realizadas. Smit e 

colaboradores (2001) compararam seus resultados com dados de seqüência do 16S 

rDNA da literatura entre cinco filos bacterianos (Acidobacterium, Proteobacteria, 

Nitrospira, cianobactéria e bactérias verdes sulforosas), para avaliar a relação entre a 

abundância dos grupos microbianos e as condições de fertilidade do solo. Os 
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resultados mostraram que nos solos com alto teor de nutrientes disponíveis há uma 

seleção positiva de bactérias das divisões de α e γ-proteobacteria, isto é, seleção de 

bactérias com altas taxas de crescimento, o que aconteceu com o solo de Mata 

Atlântica. Essa tendência também foi observada em um estudo recente feito em solos 

de Cerrado Brasileiro (QUIRINO et al., 2007). Por sua vez, nos solos com baixo teor 

de nutrientes disponíveis, ou alto teor de substratos recalcitrantes, a percentagem de 

Acidobacterium foi mais alta, sendo uma seleção de bactérias com baixo potencial de 

crescimento, mas com alta capacidade de competir por substratos. A partir desses 

dados, Smit et al. (2001) sugeriram que a razão entre o número de Proteobacteria e 

Acidobacterium serve como indicativo da condição nutricional do solo. Os menores 

valores para essa razão seriam observados em solos oligotróficos; as intermediárias, 

em solos agrícolas com baixo aporte de matéria orgânica; os altos, em solos 

agrícolas com alto aporte de matéria orgânica. Outro motivo que também pode ter 

levado a ausência do grupo Acidobacterium, no caso do solo de Mata Atlântica, pode 

ter sido por que os organismos deste grupo habitam ambientes bastante ácidos. 

De acordo a análise dos dendogramas gerados tanto pela técnica de ARDRA, 

como pelo sequenciamento, a distribuição dos grupos bacterianos se assemelhou, 

contudo, na análise no ARDRA, conseguiu-se analisar todos os 48 indivíduos 

(Apêndice 1) em estudo. Uma vez que a análise é feita com base no tamanho do 

fragmento gerado por digestões com enzimas de restrição de cortes freqüentes; já 

para análise de sequenciamento, é necessário, um mínimo número de pares de 

bases gerados, caso contrário, não é possível fazer análise de similaridade entre os 

organismos. A comparação entre diferentes métodos de avaliação da biodiversidade 

de microrganismos de solo mostrou que ambas as tecnologias são eficientes, porém 

apresentam diferenças. Isso também foi mostrado num recente trabalho de Smalla et 

al. (2007) onde vários métodos foram comparados, e diferenças também foram 

observadas. A técnica de ARDRA tem se mostrado interessante com relação a 

custos, praticidade e rapidez na análise, além de alcançar dados que muitas vezes 

superaram a análise por sequenciamento, como foi o caso neste trabalho, onde 14 

seqüências foram descartadas por não apresentarem tamanho suficiente para 

análise. 
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5.3 Confecção de biblioteca fosmídeos 

 

Uma primeira biblioteca de fosmídeos foi confeccionada com o solo de Mata 

Atlântica, porém a quantidade de DNA (até 1 mg) estava um pouco aquém do 

recomendado pelo kit utilizado. Assim, obteve-se um número menor de clones 

metagenômicos. Contudo, já foi suficiente para identificar via sequenciamento, dois 

genes bacterianos. Uma seqüência parcial do gene codificador de cardiolipina e outra 

de uma hidrolase dependente de metal. As cardiolipinas são muito encontradas em 

Bacillus, o que pode explicar seu aparecimento logo no início do sequenciamento 

(KAWAI, et al., 2006; NISHIBORI, et al., 2005; VON WALLBRUNN, et al., 2002; 

GUO;TROPP, 1998). 

Atualmente, uma nova biblioteca está sendo montada, e as extremidades de 

pelo menos 5000 clones da biblioteca (10000 pontas no total de primers Forward e 

Reverse) serão seqüenciadas e estes serão testados para diversos bioensaios em 

busca de proteínas com potencial biotecnológico. 
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6. CONCLUSÕES 

 
 

Foi possível aperfeiçoar o protocolo de extração de DNA do solo de Mata 

Atlântica, uma vez que o solo contém muita matéria orgânica o que dificulta a sua 

análise por técnicas moleculares. Tornou-se possível a obtenção de DNA de boa 

qualidade, com uma quantidade mínima de ácidos húmicos, não suficiente para 

atrapalhar análises. Quanto à quantidade, também muito significativa se comparada 

com outros protocolos de extração de DNA disponíveis na literatura. 

O sequenciamento da região 16S rDNA foi eficaz para análise da diversidade 

da comunidade bacteriana, contudo a técnica de ARDRA revelou-se também 

promissora para comparar a comunidade bacteriana presente nestes solos.  

Foi observada uma grande diversidade de gêneros bacteriano no solo de Mata 

Atlântica analisado, o que favorecerá a descoberta de novos genes. 

Como perspectiva futura pretende-se construir bibliotecas metagenômicas, já 

que são ferramentas muito importantes para a obtenção de novas biomoléculas, ela 

acessa comunidades de microrganismos cultiváveis ou não-cultiváveis, gerando 

probabilidade muito maior de identificar genes e seus produtos com aplicações 

biotecnológicas. 
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8. APÊNDICES 

 

 

1. Dendograma feito a partir de resultados obtidos pela técnica de ARDRA. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 80

 

2. Matriz binária das 34 amostras 

 

 

A 1 B 1 C 1 D 1 E 1 F 1 G 1 H 1 A 2 B 2 C 2 E 2 G 2 H 2 B 3 C 3 F 3 H 3 C 4 E 4 F 7 G 7 H 7 F 8 G 8 H 8 F 9 G 9 H 9 D 1 0 E 1 0 F 1 0 G 1 0 H 1 0
A lu I  1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
A lu I  2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1
A lu I  3 0 0 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0
A lu I  4 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0
A lu I  5 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
A lu I  6 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1
A lu I  7 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0
A lu I  8 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 1
A lu I  9 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1
A lu I  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
H h a I  1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0
H h a I  2 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0
H h a I  3 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1
H h a I  4 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0
H h a I  5 1 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1
H h a I  6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0
H h a I  7 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1
H h a I  8 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
H h a I  9 0 0 1 0 1 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0
H h a I  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0
H h a I  1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 0
M s p I  1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  2 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0
M s p I  4 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  6 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  7 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  8 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1
M s p I  9 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0 0
M s p I  1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  1 2 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  1 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
M s p I  1 4 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0
M s p I  1 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 1
M s p I  1 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  1 7 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
M s p I  1 8 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  1 9 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1
M s p I  2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1
M s p I  2 2 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  2 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  2 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0
M s p I  2 5 0 1 0 0 0 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0



 81

 
3. Matriz gerada pelos dados de sequenciamento da biblioteca 16S do solo de Mata Atlântica 

 
A (%) antes do nome indica os resultados obtidos usando o primer reverso da seqüência consultada. Para o domínio bactéria e Archaea, obteve-se sempre homologia de 100%, por isto foi excluso da tabela. 
 
O nível de ideal confiança considerado foi maior ou igual a 80% 

Lineage: Root(774)       

Details:        

P01/A01  Bactéria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 97,00%  Pseudomonadales 88,00%  Moraxellaceae 84,00%  Acinetobacter  80,00%  

P01/A02  Bactéria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 74,00%  

P01/A03  Bactéria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 84,00%  

P01/A04  Bactéria 85,00%  Firmicutes 44,00%  Bacilli 19,00%  Bacillales 16,00%  Bacillaceae 13,00%  Filobacillus 6,00%  

P01/A09  Bactéria 91,00%  Firmicutes 35,00%  Bacilli 22,00%  Bacillales 20,00%  Planococcaceae 11,00%  Filibacter 11,00%  

P01/A10  Bactéria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 94,00%  Enterobacteriaceae 94,00%  Leclercia 43,00%  

P01/A11  Archaea 18,00%  Euryarchaeota 8,00%  Methanopyri 3,00%  Methanopyrales 3,00%  Methanopyraceae 3,00%  Methanopyrus 3,00%  

P01/A12  Bactéria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 96,00%  Enterobacteriaceae 96,00%  Trabulsiella 87,00%  

P01/B02  Bacteria 98,00%  Firmicutes 74,00%  Bacilli 68,00%  Bacillales 67,00%  Planococcaceae 34,00%  Filibacter 34,00%  

P01/B03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 91,00%  Bacillaceae 85,00%  Bacillus 52,00%  

P01/B10  Bacteria 96,00%  Firmicutes 48,00%  Bacilli 33,00%  Bacillales 30,00%  Bacillaceae 10,00%  Jeotgalibacillus 5,00%  

P01/B11  Bacteria 78,00%  Proteobacteria 47,00%  Gammaproteobacteria 38,00%  Enterobacteriales 26,00%  Enterobacteriaceae 26,00%  Trabulsiella 5,00%  

P01/B12  Bacteria 96,00%  Firmicutes 68,00%  Bacilli 55,00%  Bacillales 28,00%  Bacillaceae 24,00%  Jeotgalibacillus 3,00%  

P01/C01  Bacteria 88,00%  Proteobacteria 30,00%  Alphaproteobacteria 19,00%  Rhodobacterales 16,00%  Rhodobacteraceae 16,00%  Rubrimonas 16,00%  

P01/C03  Archaea 65,00%  Euryarchaeota 56,00%  Thermococci 14,00%  Thermococcales 14,00%  Thermococcaceae 14,00%  Palaeococcus 14,00%  

P01/C04  Bacteria 100,00%  Acidobacteria 83,00%  Acidobacteria 83,00%  Acidobacteriales 83,00%  Acidobacteriaceae 83,00%  Gp2 83,00%  

P01/C05  Archaea 28,00%  Crenarchaeota 18,00%  Thermoprotei 18,00%  Desulfurococcales 13,00%  Desulfurococcaceae 12,00%  Sulfophobococcus 11,00%  

P01/C10  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 94,00%  Gammaproteobacteria 67,00%  Pseudomonadales 31,00%  Moraxellaceae 25,00%  Alkanindiges 25,00%  

P01/C11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P01/C12  Bacteria 94,00%  Proteobacteria 79,00%  Gammaproteobacteria 74,00%  Enterobacteriales 73,00%  Enterobacteriaceae 73,00%  Leclercia 46,00%  

P01/D01  Bacteria 99,00%  Firmicutes 93,00%  Bacilli 85,00%  Bacillales 60,00%  Bacillaceae 48,00%  Jeotgalibacillus 33,00%  

P01/D02  Bacteria 90,00%  Proteobacteria 56,00%  Gammaproteobacteria 27,00%  Methylococcales 3,00%  Methylococcaceae 3,00%  Methylosphaera 3,00%  

P01/D03  Archaea 39,00%  Crenarchaeota 14,00%  Thermoprotei 14,00%  Thermoproteales 11,00%  Thermoproteaceae 10,00%  Thermoproteus 10,00%  

P01/D04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 92,00%  Gammaproteobacteria 74,00%  Alteromonadales 13,00%  Incertae sedis 7 8,00%  Alishewanella 8,00%  

P01/D05  Bacteria 90,00%  Cyanobacteria 3,00%  Cyanobacteria 3,00%  Family 1.1 3,00%  Microcystis 1,00%    

P01/D11  Archaea 58,00%  Crenarchaeota 45,00%  Thermoprotei 45,00%  Desulfurococcales 29,00%  Pyrodictiaceae 11,00%  Pyrolobus 10,00%  

P01/D12  Bacteria 87,00%  Firmicutes 26,00%  Clostridia 21,00%  Clostridiales 19,00%  Clostridiaceae 13,00%  Soehngenia 5,00%  

P01/E01  Bacteria 95,00%  Firmicutes 50,00%  Bacilli 37,00%  Bacillales 35,00%  Bacillaceae 22,00%  Jeotgalibacillus 12,00%  

P01/E02  Bacteria 99,00%  Proteobacteria 97,00%  Gammaproteobacteria 96,00%  Enterobacteriales 93,00%  Enterobacteriaceae 93,00%  Leclercia 20,00%  

P01/E04  Archaea 43,00%  Euryarchaeota 33,00%  Thermoplasmata 14,00%  Thermoplasmatales 14,00%  Picrophilaceae 11,00%  Picrophilus 11,00%  
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P01/E05  Bacteria 100,00%  Planctomycetes 98,00%  Planctomycetacia 98,00%  Planctomycetales 98,00%  Planctomycetaceae 98,00%  Isosphaera 98,00%  

P01/E06  Archaea 24,00%  Crenarchaeota 24,00%  Thermoprotei 24,00%  Desulfurococcales 24,00%  Desulfurococcaceae 24,00%  Acidilobus 24,00%  

P01/E08  Bacteria 97,00%  Bacteroidetes 10,00%  Flavobacteria 9,00%  Flavobacteriales 9,00%  Flavobacteriaceae 6,00%  Epilithonimonas 2,00%  

P01/E09  Bacteria 81,00%  Proteobacteria 51,00%  Gammaproteobacteria 26,00%  Pseudomonadales 7,00%  Pseudomonadaceae 7,00%  Flavimonas 6,00%  

P01/E10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 89,00%  Bacillaceae 89,00%  Bacillus 63,00%  

P01/E11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Trabulsiella 90,00%  

P01/E12  Bacteria 92,00%  Proteobacteria 85,00%  Gammaproteobacteria 70,00%  Pseudomonadales 41,00%  Moraxellaceae 21,00%  Alkanindiges 19,00%  

P01/F01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 53,00%  

P01/F02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 26,00%  

P01/F03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Bacillaceae 67,00%  Paucisalibacillus 13,00%  

P01/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 98,00%  Enterobacteriaceae 98,00%  Trabulsiella 57,00%  

P01/F06  Archaea 43,00%  Crenarchaeota 22,00%  Thermoprotei 22,00%  Thermoproteales 12,00%  Thermoproteaceae 10,00%  Thermoproteus 10,00%  

P01/F10  Bacteria 60,00%  Planctomycetes 12,00%  Planctomycetacia 12,00%  Planctomycetales 12,00%  Planctomycetaceae 12,00%  Isosphaera 11,00%  

P01/F11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P01/F12  Bacteria 92,00%  Proteobacteria 73,00%  Gammaproteobacteria 60,00%  Xanthomonadales 48,00%  Xanthomonadaceae 48,00%  Luteimonas 35,00%  

P01/G02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Enterobacteriales 98,00%  Enterobacteriaceae 98,00%  Leclercia 55,00%  

P01/G03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 96,00%  Bacillales 95,00%  Caryophanaceae 46,00%  Caryophanon 46,00%  

P01/G04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 38,00%  

P01/G09  Archaea 36,00%  Euryarchaeota 23,00%  Archaeoglobi 8,00%  Archaeoglobales 8,00%  Archaeoglobaceae 8,00%  Ferroglobus 7,00%  

P01/G10  Bacteria 85,00%  Firmicutes 58,00%  Bacilli 49,00%  Bacillales 35,00%  Planococcaceae 16,00%  Filibacter 16,00%  

P01/G11  Archaea 15,00%  Crenarchaeota 10,00%  Thermoprotei 10,00%  Desulfurococcales 6,00%  Desulfurococcaceae 6,00%  Thermodiscus 5,00%  

P01/H01  Bacteria 96,00%  Bacteroidetes 17,00%  Sphingobacteria 15,00%  Sphingobacteriales 15,00%  Crenotrichaceae 12,00%  Rhodothermus 11,00%  

P01/H03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P01/H09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 98,00%  

P01/H10  Archaea 12,00%  Crenarchaeota 10,00%  Thermoprotei 10,00%  Desulfurococcales 8,00%  Pyrodictiaceae 7,00%  Pyrolobus 2,00%  

P01/H11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 78,00%  Bacilli 67,00%  Bacillales 44,00%  Bacillaceae 34,00%  Paraliobacillus 11,00%  

P01/H12  Bacteria 98,00%  Firmicutes 46,00%  Bacilli 32,00%  Bacillales 31,00%  Planococcaceae 12,00%  Filibacter 2,00%  

P02/A03  Archaea 29,00%  Crenarchaeota 14,00%  Thermoprotei 14,00%  Desulfurococcales 10,00%  Desulfurococcaceae 10,00%  Acidilobus 4,00%  

P02/A04  Bacteria 91,00% 
 
Thermodesulfobacteria 9,00%  Thermodesulfobacteria 9,00% 

 
Thermodesulfobacteriales 9,00% 

 
Thermodesulfobacteriaceae 9,00%  Thermodesulfatator 9,00%  

P02/A05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 97,00%  Caryophanaceae 39,00%  Caryophanon 39,00%  

P02/A06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 94,00%  Bacillaceae 90,00%  Bacillus 73,00%  

P02/A07  Archaea 59,00%  Crenarchaeota 28,00%  Thermoprotei 28,00%  Thermoproteales 17,00%  Thermoproteaceae 17,00%  Thermoproteus 6,00%  

P02/A09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 95,00%  

P02/A11  Bacteria 99,00%  Firmicutes 82,00%  Bacilli 76,00%  Bacillales 68,00%  Bacillaceae 34,00%  Ornithinibacillus 14,00%  

P02/B02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 89,00%  Planococcaceae 37,00%  Filibacter 33,00%  

P02/B03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 78,00%  Bacilli 72,00%  Bacillales 71,00%  Bacillaceae 57,00%  Jeotgalibacillus 42,00%  

P02/B04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  
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P02/B05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 85,00%  Bacillaceae 84,00%  Jeotgalibacillus 31,00%  

P02/B06  Bacteria 99,00%  Proteobacteria 83,00%  Gammaproteobacteria 46,00%  Pseudomonadales 16,00%  Moraxellaceae 13,00%  Alkanindiges 12,00%  

P02/B09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Shigella 32,00%  

P02/B10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 70,00%  

P02/B11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 50,00%  Caryophanon 50,00%  

P02/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P02/C02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 98,00%  Enterobacteriaceae 98,00%  Salmonella 40,00%  

P02/C03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Shigella 49,00%  

P02/C04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Shigella 43,00%  

P02/C05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 98,00%  Caryophanaceae 52,00%  Caryophanon 52,00%  

P02/C09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 25,00%  

P02/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Enterobacteriales 97,00%  Enterobacteriaceae 97,00%  Leclercia 35,00%  

P02/C11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 39,00%  

P02/C12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 91,00%  Caryophanon 91,00%  

P02/D01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 95,00%  

P02/D02  Bacteria 63,00%  Firmicutes 28,00%  Bacilli 18,00%  Bacillales 18,00%  Bacillaceae 13,00%  Halolactibacillus 3,00%  

P02/D03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 42,00%  Caryophanon 42,00%  

P02/D04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 94,00%  Xanthomonadales 80,00%  Xanthomonadaceae 80,00%  Stenotrophomonas 35,00%  

P02/D10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 74,00%  Bacillaceae 67,00%  Jeotgalibacillus 26,00%  

P02/D12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 75,00%  Caryophanon 75,00%  

P02/E03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P02/E04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Kluyvera 42,00%  

P02/E09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 99,00%  

P02/E12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 99,00%  

P02/F01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 90,00%  Gammaproteobacteria 69,00%  Pseudomonadales 49,00%  Moraxellaceae 49,00%  Alkanindiges 45,00%  

P02/F02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 93,00%  Bacillales 91,00%  Planococcaceae 25,00%  Filibacter 23,00%  

P02/F03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P02/F04  Bacteria 93,00%  Firmicutes 21,00%  Mollicutes 8,00%  Anaeroplasmatales 8,00%  Anaeroplasmataceae 8,00%  Asteroleplasma 8,00%  

P02/F05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 24,00%  

P02/F06  Bacteria 97,00%  Proteobacteria 60,00%  Gammaproteobacteria 39,00%  Enterobacteriales 21,00%  Enterobacteriaceae 21,00%  Sodalis 11,00%  

P02/F09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 90,00%  Bacillaceae 89,00%  Paucisalibacillus 24,00%  

P02/F11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P02/G02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 66,00%  

P02/G03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 61,00%  Caryophanon 61,00%  

P02/G04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 97,00%  Gammaproteobacteria 97,00%  Enterobacteriales 96,00%  Enterobacteriaceae 96,00%  Leclercia 66,00%  

P02/G05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 62,00%  Jeotgalibacillus 38,00%  

P02/G06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 90,00%  Bacillaceae 84,00%  Paraliobacillus 22,00%  
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P02/G07  Bacteria 91,00%  Proteobacteria 66,00%  Gammaproteobacteria 57,00%  Pseudomonadales 49,00%  Pseudomonadaceae 49,00%  Flavimonas 49,00%  

P02/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 97,00%  

P02/G10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 75,00%  Bacillaceae 74,00%  Paucisalibacillus 11,00%  

P02/G11  Archaea 57,00%  Euryarchaeota 28,00%  Methanopyri 16,00%  Methanopyrales 16,00%  Methanopyraceae 16,00%  Methanopyrus 16,00%  

P02/H03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 96,00%  Planococcaceae 46,00%  Filibacter 46,00%  

P02/H04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 39,00%  

P02/H06  Archaea 26,00%  Crenarchaeota 18,00%  Thermoprotei 18,00%  Thermoproteales 8,00%  Thermofilaceae 6,00%  Thermofilum 6,00%  

P02/H08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 96,00%  Pseudomonadales 84,00%  Moraxellaceae 82,00%  Acinetobacter 69,00%  

P02/H09  Archaea 28,00%  Crenarchaeota 12,00%  Thermoprotei 12,00%  Thermoproteales 11,00%  Thermoproteaceae 11,00%  Thermoproteus 7,00%  

P03/A01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P03/A02  Bacteria 90,00% 
 Deinococcus-
Thermus 9,00%  Deinococci 9,00%  Thermales 9,00%  Thermaceae 9,00%  Vulcanithermus 9,00%  

P03/A03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 80,00%  Gammaproteobacteria 68,00%  Xanthomonadales 51,00%  Xanthomonadaceae 51,00%  Xylella 22,00%  

P03/A04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 41,00%  

P03/A05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 71,00%  Caryophanon 71,00%  

P03/A06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 78,00%  Caryophanon 78,00%  

P03/A07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 99,00%  Bacillus 90,00%  

P03/A09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P03/A10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 62,00%  

P03/A11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 68,00%  Caryophanon 68,00%  

P03/A12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 33,00%  

P03/B01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 39,00%  

P03/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 97,00%  

P03/B03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 62,00%  Caryophanon 62,00%  

P03/B04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 97,00%  Gammaproteobacteria 96,00%  Pseudomonadales 84,00%  Moraxellaceae 84,00%  Acinetobacter 81,00%  

P03/B05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 31,00%  

P03/B06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 90,00%  Pseudomonadales 68,00%  Moraxellaceae 66,00%  Acinetobacter 51,00%  

P03/B07  Bacteria 84,00%  Proteobacteria 38,00%  Gammaproteobacteria 22,00%  Xanthomonadales 14,00%  Xanthomonadaceae 14,00%  Xylella 4,00%  

P03/B09  Archaea 24,00%  Euryarchaeota 20,00%  Methanobacteria 5,00%  Methanobacteriales 5,00%  Methanobacteriaceae 5,00%  Methanothermobacter 5,00%  

P03/B10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Enterobacteriales 96,00%  Enterobacteriaceae 96,00%  Leclercia 50,00%  

P03/B11  Bacteria 98,00%  Cyanobacteria 14,00%  Cyanobacteria 14,00%  Family 3.1 8,00%  Halospirulina 8,00%    

P03/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P03/C01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 83,00%  Gammaproteobacteria 71,00%  Pseudomonadales 50,00%  Moraxellaceae 46,00%  Acinetobacter 46,00%  

P03/C02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 46,00%  

P03/C03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 30,00%  

P03/C04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P03/C05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 68,00%  

P03/C07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 98,00%  Bacillus 83,00%  
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P03/C08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 61,00%  

P03/C09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P03/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 71,00%  

P03/C11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P03/C12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 96,00%  Gammaproteobacteria 95,00%  Pseudomonadales 93,00%  Moraxellaceae 93,00%  Acinetobacter 93,00%  

P03/D01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 74,00%  Caryophanon 74,00%  

P03/D03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 98,00%  Xanthomonadaceae 98,00%  Stenotrophomonas 78,00%  

P03/D04  Bacteria 98,00%  Firmicutes 80,00%  Bacilli 77,00%  Bacillales 69,00%  Bacillaceae 36,00%  Jeotgalibacillus 20,00%  

P03/D05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 91,00%  Bacillaceae 88,00%  Bacillus 49,00%  

P03/D06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 96,00%  Bacilli 91,00%  Bacillales 82,00%  Bacillaceae 73,00%  Jeotgalibacillus 8,00%  

P03/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 95,00%  

P03/D08  Bacteria 99,00%  Bacteroidetes 24,00%  Sphingobacteria 17,00%  Sphingobacteriales 17,00%  Flexibacteraceae 16,00%  Emticicia 10,00%  

P03/D09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Alphaproteobacteria 100,00%  Caulobacterales 96,00%  Caulobacteraceae 96,00%  Phenylobacterium 69,00%  

P03/D11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 47,00%  Caryophanon 47,00%  

P03/D12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P03/E01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 70,00%  Bacillaceae 60,00%  Jeotgalibacillus 15,00%  

P03/E02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 99,00%  Bacillus 94,00%  

P03/E03  Bacteria 84,00%  Firmicutes 26,00%  Bacilli 12,00%  Bacillales 7,00%  Bacillaceae 4,00%  Paucisalibacillus 2,00%  

P03/E04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 86,00%  Gammaproteobacteria 80,00%  Pseudomonadales 54,00%  Pseudomonadaceae 54,00%  Flavimonas 30,00%  

P03/E05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 95,00%  

P03/E06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 78,00%  

P03/E07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 51,00%  Caryophanon 51,00%  

P03/E09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Betaproteobacteria 100,00%  Burkholderiales 100,00%  Burkholderiaceae 100,00%  Burkholderia 99,00%  

P03/E10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 85,00%  

P03/E11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 98,00%  

P03/E12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P03/F01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 97,00%  

P03/F02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 54,00%  

P03/F03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 24,00%  

P03/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 98,00%  Moraxellaceae 96,00%  Acinetobacter 93,00%  

P03/F05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 43,00%  

P03/F06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 61,00%  Caryophanon 61,00%  

P03/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 98,00%  Bacillaceae 74,00%  Jeotgalibacillus 47,00%  

P03/F08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Betaproteobacteria 100,00%  Burkholderiales 100,00%  Comamonadaceae 100,00%  Variovorax 100,00%  

P03/F09  Bacteria 81,00%  Proteobacteria 31,00%  Alphaproteobacteria 23,00%  Rhodospirillales 17,00%  Acetobacteraceae 17,00%  Paracraurococcus 6,00%  

P03/F10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 53,00%  Caryophanon 53,00%  

P03/F11  Bacteria 96,00%  Firmicutes 74,00%  Bacilli 36,00%  Bacillales 34,00%  Bacillaceae 26,00%  Paucisalibacillus 7,00%  
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P03/F12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 56,00%  

P03/G01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 63,00%  

P03/G02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 98,00%  

P03/G04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 53,00%  Caryophanon 53,00%  

P03/G05  Archaea 47,00%  Crenarchaeota 27,00%  Thermoprotei 27,00%  Thermoproteales 11,00%  Thermoproteaceae 11,00%  Thermoproteus 7,00%  

P03/G06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 95,00%  Bacillales 84,00%  Bacillaceae 75,00%  Jeotgalibacillus 33,00%  

P03/G07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 62,00%  Caryophanon 62,00%  

P03/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 69,00%  

P03/G10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P03/G11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 92,00%  

P03/H01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 74,00%  Gammaproteobacteria 74,00%  Pseudomonadales 72,00%  Pseudomonadaceae 72,00%  Flavimonas 67,00%  

P03/H02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 25,00%  

P03/H03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Buttiauxella 33,00%  

P03/H04  Bacteria 96,00%  Bacteroidetes 37,00%  Flavobacteria 30,00%  Flavobacteriales 30,00%  Flavobacteriaceae 30,00%  Kordia 15,00%  

P03/H05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 98,00%  Enterobacteriaceae 98,00%  Leclercia 49,00%  

P03/H06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 99,00%  

P03/H07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 64,00%  

P03/H08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 53,00%  

P03/H09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 56,00%  Caryophanon 56,00%  

P03/H10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Pseudomonadales 99,00%  Moraxellaceae 98,00%  Acinetobacter 98,00%  

P03/H11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P03/H12  Bacteria 97,00%  Firmicutes 51,00%  Bacilli 39,00%  Lactobacillales 23,00%  Carnobacteriaceae 20,00%  Isobaculum 18,00%  

P04/A01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 95,00%  Bacillales 86,00%  Bacillaceae 81,00%  Paraliobacillus 20,00%  

P04/A02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/A03  Bacteria 96,00%  Proteobacteria 32,00%  Gammaproteobacteria 16,00%  Enterobacteriales 9,00%  Enterobacteriaceae 9,00%  Pragia 6,00%  

P04/A04  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 60,00%  Gammaproteobacteria 40,00%  Pasteurellales 19,00%  Pasteurellaceae 19,00%  Nicoletella 8,00%  

P04/A05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 37,00%  

P04/A06  Bacteria 75,00%  Chloroflexi 4,00%  Chloroflexi 4,00%  Chloroflexales 4,00%  Chloroflexaceae 4,00%  Roseiflexus 3,00%  

P04/A07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 68,00%  

P04/A08  Bacteria 95,00%  Proteobacteria 37,00%  Gammaproteobacteria 17,00%  Enterobacteriales 13,00%  Enterobacteriaceae 13,00%  Buchnera 13,00%  

P04/A09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/A10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Paenibacillaceae 95,00%  Paenibacillus 95,00%  

P04/A11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 61,00%  

P04/A12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P04/B01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 63,00%  

P04/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Alphaproteobacteria 97,00%  Rhizobiales 93,00%  Hyphomicrobiaceae 50,00%  Prosthecomicrobium 45,00%  

P04/B03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  
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P04/B04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Buttiauxella 47,00%  

P04/B05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 92,00%  

P04/B06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 82,00%  Caryophanaceae 41,00%  Caryophanon 41,00%  

P04/B07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 81,00%  

P04/B08  Bacteria 98,00%  Firmicutes 41,00%  Bacilli 36,00%  Bacillales 32,00%  Bacillaceae 28,00%  Jeotgalibacillus 17,00%  

P04/B09  Bacteria 95,00%  Actinobacteria 17,00%  Actinobacteria 17,00%  Actinobacteridae 15,00%  Bifidobacteriales 11,00%  Bifidobacteriaceae 9,00%  

P04/B10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Alphaproteobacteria 100,00%  Rhizobiales 100,00%  Bradyrhizobiaceae 100,00%  Afipia 83,00%  

P04/B12  Bacteria 92,00%  Firmicutes 32,00%  Bacilli 21,00%  Bacillales 20,00%  Planococcaceae 8,00%  Filibacter 7,00%  

P04/C01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P04/C02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P04/C03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 80,00%  Bacilli 59,00%  Bacillales 51,00%  Bacillaceae 44,00%  Paraliobacillus 18,00%  

P04/C04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 62,00%  Caryophanon 62,00%  

P04/C06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 41,00%  

P04/C07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 97,00%  

P04/C08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 67,00%  

P04/C09  Bacteria 97,00%  Firmicutes 71,00%  Bacilli 50,00%  Bacillales 25,00%  Bacillaceae 17,00%  Jeotgalibacillus 9,00%  

P04/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 47,00%  

P04/C11  Bacteria 93,00%  Firmicutes 38,00%  Bacilli 27,00%  Bacillales 24,00%  Bacillaceae 16,00%  Saccharococcus 8,00%  

P04/D01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Shigella 47,00%  

P04/D02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 98,00%  Bacillaceae 98,00%  Bacillus 58,00%  

P04/D03  Bacteria 95,00%  Proteobacteria 41,00%  Deltaproteobacteria 12,00%  Bdellovibrionales 7,00%  Bacteriovoracaceae 7,00%  Peredibacter 7,00%  

P04/D04  Archaea 11,00%  Euryarchaeota 11,00%  Thermoplasmata 11,00%  Thermoplasmatales 11,00%  Ferroplasmataceae 11,00%  Ferroplasma 11,00%  

P04/D05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 83,00%  Bacillaceae 83,00%  Jeotgalibacillus 20,00%  

P04/D06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 68,00%  

P04/D07  Bacteria 84,00%  Proteobacteria 34,00%  Gammaproteobacteria 7,00%  Chromatiales 5,00%  Ectothiorhodospiraceae 4,00%  Arhodomonas 3,00%  

P04/D08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 42,00%  Alphaproteobacteria 28,00%  Rhodobacterales 8,00%  Rhodobacteraceae 8,00%  Methylarcula 5,00%  

P04/D09  Bacteria 81,00%  Proteobacteria 37,00%  Deltaproteobacteria 8,00%  Myxococcales 6,00%  Sorangineae 4,00%  Polyangiaceae 4,00%  

P04/D10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 20,00%  

P04/D12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 98,00%  Bacillus 89,00%  

P04/E01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/E02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 73,00%  Caryophanon 73,00%  

P04/E03  Bacteria 86,00%  Proteobacteria 39,00%  Gammaproteobacteria 27,00%  Enterobacteriales 11,00%  Enterobacteriaceae 11,00%  Leclercia 10,00%  

P04/E04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 63,00%  Caryophanon 63,00%  

P04/E05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/E06  Bacteria 99,00%  Proteobacteria 94,00%  Gammaproteobacteria 91,00%  Enterobacteriales 86,00%  Enterobacteriaceae 86,00%  Leclercia 59,00%  

P04/E09  Archaea 39,00%  Crenarchaeota 35,00%  Thermoprotei 35,00%  Desulfurococcales 30,00%  Desulfurococcaceae 30,00%  Desulfurococcus 4,00%  

P04/E10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 77,00%  Caryophanon 77,00%  



 88

P04/E11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 70,00%  

P04/E12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/F01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 43,00%  

P04/F02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 72,00%  

P04/F03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 96,00%  Bacillaceae 81,00%  Bacillus 46,00%  

P04/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 87,00%  

P04/F05  Archaea 17,00%  Euryarchaeota 14,00%  Halobacteria 7,00%  Halobacteriales 7,00%  Halobacteriaceae 7,00%  Haloterrigena 3,00%  

P04/F06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Xanthomonadales 99,00%  Xanthomonadaceae 99,00%  Stenotrophomonas 59,00%  

P04/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 68,00%  Caryophanon 68,00%  

P04/F08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 25,00%  Deltaproteobacteria 21,00%  Desulfuromonales 14,00%  Desulfuromonaceae 7,00%  Malonomonas 7,00%  

P04/F09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 100,00%  

P04/F10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 72,00%  Caryophanon 72,00%  

P04/F11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 60,00%  Caryophanon 60,00%  

P04/F12  Archaea 74,00%  Crenarchaeota 66,00%  Thermoprotei 66,00%  Desulfurococcales 47,00%  Desulfurococcaceae 39,00%  Sulfophobococcus 22,00%  

P04/G01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 63,00%  

P04/G02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 74,00%  Caryophanon 74,00%  

P04/G04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 94,00%  Vulcanibacillus 38,00%  

P04/G05  Bacteria 97,00%  Chlamydiae 8,00%  Chlamydiae 8,00%  Chlamydiales 8,00%  Waddliaceae 7,00%  Waddlia 7,00%  

P04/G06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P04/G07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 50,00%  

P04/G08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 48,00%  

P04/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/G10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 97,00%  Pseudomonadales 60,00%  Moraxellaceae 58,00%  Acinetobacter 54,00%  

P04/G11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P04/G12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 99,00%  Bacillus 98,00%  

P04/H01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Shigella 49,00%  

P04/H02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 86,00%  

P04/H03  Bacteria 100,00%  Planctomycetes 91,00%  Planctomycetacia 91,00%  Planctomycetales 91,00%  Planctomycetaceae 91,00%  Gemmata 60,00%  

P04/H04  Bacteria 86,00%  Thermomicrobia 4,00%  Thermomicrobia 4,00%  Thermomicrobiales 4,00%  Thermomicrobiaceae 4,00%  Thermomicrobium 4,00%  

P04/H05  Archaea 25,00%  Crenarchaeota 21,00%  Thermoprotei 21,00%  Desulfurococcales 19,00%  Desulfurococcaceae 19,00%  Desulfurococcus 9,00%  

P04/H06  Bacteria 100,00%  Planctomycetes 99,00%  Planctomycetacia 99,00%  Planctomycetales 99,00%  Planctomycetaceae 99,00%  Isosphaera 94,00%  

P04/H07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 93,00%  Bacillaceae 93,00%  Bacillus 63,00%  

P04/H08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P04/H09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 73,00%  Caryophanon 73,00%  

P04/H10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 90,00%  Bacillaceae 89,00%  Bacillus 39,00%  

P04/H11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 64,00%  Caryophanon 64,00%  

P04/H12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Klebsiella 32,00%  
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pl05/A03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 96,00%  Enterobacteriaceae 96,00%  Salmonella 52,00%  

pl05/A09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 76,00%  Bacilli 74,00%  Bacillales 73,00%  Bacillaceae 38,00%  Jeotgalibacillus 29,00%  

pl05/A10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 35,00%  

pl05/B01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 98,00%  Caryophanaceae 35,00%  Caryophanon 35,00%  

pl05/B03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 45,00%  Caryophanon 45,00%  

pl05/B06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 88,00%  Bacillaceae 83,00%  Bacillus 52,00%  

pl05/B10  Bacteria 98,00%  Firmicutes 89,00%  Bacilli 88,00%  Bacillales 74,00%  Bacillaceae 43,00%  Jeotgalibacillus 42,00%  

pl05/B11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 38,00%  

pl05/B12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 77,00%  Caryophanon 77,00%  

pl05/C02  Bacteria 96,00%  Proteobacteria 56,00%  Gammaproteobacteria 43,00%  Oceanospirillales 6,00%  Oceanospirillaceae 4,00%  Oleispira 4,00%  

pl05/C03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 98,00%  Planococcaceae 44,00%  Filibacter 44,00%  

pl05/C06  Bacteria 99,00%  Proteobacteria 51,00%  Gammaproteobacteria 34,00%  Xanthomonadales 13,00%  Xanthomonadaceae 13,00%  Fulvimonas 12,00%  

pl05/C07  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 95,00%  Gammaproteobacteria 79,00%  Chromatiales 33,00%  Chromatiaceae 26,00%  Thiococcus 16,00%  

pl05/C09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 84,00%  Bacillaceae 84,00%  Jeotgalibacillus 20,00%  

pl05/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 47,00%  

pl05/C12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 99,00%  

pl05/D03  Bacteria 96,00%  Firmicutes 61,00%  Bacilli 52,00%  Bacillales 35,00%  Bacillaceae 22,00%  Halolactibacillus 11,00%  

pl05/D04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 92,00%  Bacilli 80,00%  Bacillales 59,00%  Bacillaceae 45,00%  Jeotgalibacillus 3,00%  

pl05/D06  Bacteria 85,00%  Aquificae 9,00%  Aquificae 9,00%  Aquificales 9,00%  Aquificaceae 9,00%  Aquifex 9,00%  

pl05/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 41,00%  

pl05/D08  Bacteria 92,00%  Proteobacteria 70,00%  Gammaproteobacteria 47,00%  Pseudomonadales 13,00%  Moraxellaceae 10,00%  Alkanindiges 10,00%  

pl05/D09  Bacteria 91,00%  Firmicutes 25,00%  Clostridia 19,00% 
 
Thermoanaerobacteriales 9,00% 

 
Thermoanaerobacteriaceae 9,00%  Thermovenabulum 9,00%  

pl05/D10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 90,00%  Caryophanaceae 26,00%  Caryophanon 26,00%  

pl05/D11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 70,00%  Caryophanon 70,00%  

pl05/D12  Bacteria 97,00%  Firmicutes 65,00%  Clostridia 58,00%  Clostridiales 50,00%  Acidaminococcaceae 35,00%  Thermosinus 15,00%  

pl05/E02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 88,00%  

pl05/E03  Bacteria 96,00%  Firmicutes 31,00%  Bacilli 18,00%  Bacillales 14,00%  Bacillaceae 12,00%  Vulcanibacillus 1,00%  

pl05/E04  Bacteria 90,00%  Aquificae 10,00%  Aquificae 10,00%  Aquificales 10,00%  Incertae sedis 2 10,00%  Desulfurobacterium 9,00%  

pl05/E05  Bacteria 93,00%  Bacteroidetes 18,00%  Flavobacteria 11,00%  Flavobacteriales 11,00%  Flavobacteriaceae 11,00%  Empedobacter 4,00%  

pl05/E07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 88,00%  Bacilli 85,00%  Bacillales 80,00%  Bacillaceae 34,00%  Jeotgalibacillus 21,00%  

pl05/E08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 86,00%  

pl05/E09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 84,00%  Bacillaceae 74,00%  Jeotgalibacillus 23,00%  

pl05/E10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 69,00%  

pl05/E11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 96,00%  

pl05/E12  Bacteria 91,00%  Planctomycetes 43,00%  Planctomycetacia 43,00%  Planctomycetales 43,00%  Planctomycetaceae 43,00%  Isosphaera 21,00%  

pl05/F01  Bacteria 96,00%  Proteobacteria 72,00%  Gammaproteobacteria 55,00%  Pseudomonadales 39,00%  Moraxellaceae 35,00%  Acinetobacter 34,00%  

pl05/F03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 96,00%  Bacilli 94,00%  Bacillales 94,00%  Bacillaceae 53,00%  Jeotgalibacillus 44,00%  
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pl05/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 90,00%  Gammaproteobacteria 89,00%  Enterobacteriales 66,00%  Enterobacteriaceae 66,00%  Hafnia 37,00%  

pl05/F05  Bacteria 94,00%  Firmicutes 52,00%  Bacilli 36,00%  Bacillales 19,00%  Planococcaceae 6,00%  Filibacter 6,00%  

pl05/F06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 53,00%  Caryophanon 53,00%  

pl05/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 89,00%  Paraliobacillus 27,00%  

pl05/F08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 95,00%  Gammaproteobacteria 95,00%  Pseudomonadales 95,00%  Pseudomonadaceae 95,00%  Flavimonas 85,00%  

pl05/F10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 98,00%  Bacillaceae 93,00%  Bacillus 90,00%  

pl05/G02  Bacteria 93,00%  Bacteroidetes 26,00%  Bacteroidetes 5,00%  Bacteroidales 5,00%  Rikenellaceae 5,00%  Marinilabilia 5,00%  

pl05/G04  Bacteria 90,00%  Proteobacteria 36,00%  Deltaproteobacteria 17,00%  Bdellovibrionales 11,00%  Bdellovibrionaceae 11,00%  Bdellovibrio 11,00%  

pl05/G05  Archaea 12,00%  Euryarchaeota 11,00%  Thermoplasmata 9,00%  Thermoplasmatales 9,00%  Picrophilaceae 9,00%  Picrophilus 9,00%  

pl05/G06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 86,00%  Alphaproteobacteria 70,00%  Rhizobiales 43,00%  Phyllobacteriaceae 18,00%  Pseudaminobacter 15,00%  

pl05/G08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 57,00%  Caryophanon 57,00%  

pl05/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

pl05/G10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 63,00%  Caryophanon 63,00%  

pl05/G11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Cedecea 44,00%  

pl05/H03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 96,00%  Caryophanaceae 48,00%  Caryophanon 48,00%  

pl05/H05  Archaea 7,00%  Euryarchaeota 6,00%  Methanobacteria 1,00%  Methanobacteriales 1,00%  Methanobacteriaceae 1,00%  Methanothermobacter 1,00%  

pl05/H06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 67,00%  Alphaproteobacteria 27,00%  Rhodospirillales 20,00%  Acetobacteraceae 20,00%  Belnapia 18,00%  

pl05/H10  Bacteria 99,00%  Firmicutes 72,00%  Bacilli 59,00%  Bacillales 59,00%  Bacillaceae 41,00%  Jeotgalibacillus 27,00%  

P06/A01  Archaea 28,00%  Euryarchaeota 24,00%  Methanococci 14,00%  Methanococcales 14,00%  Methanococcaceae 14,00% 
 
Methanothermococcus 14,00%  

P06/A02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 96,00%  Bacillales 71,00%  Bacillaceae 69,00%  Ornithinibacillus 32,00%  

P06/A03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 95,00%  Enterobacteriales 91,00%  Enterobacteriaceae 91,00%  Leclercia 45,00%  

P06/A04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 91,00%  Gammaproteobacteria 82,00%  Oceanospirillales 27,00%  Halomonadaceae 12,00%  Cobetia 11,00%  

P06/A06  Archaea 37,00%  Crenarchaeota 31,00%  Thermoprotei 31,00%  Sulfolobales 13,00%  Sulfolobaceae 13,00%  Stygiolobus 10,00%  

P06/A08  Bacteria 83,00%  Bacteroidetes 27,00%  Bacteroidetes 8,00%  Bacteroidales 8,00%  Rikenellaceae 5,00%  Rikenella 5,00%  

P06/A09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 62,00%  

P06/A10  Bacteria 81,00%  Proteobacteria 20,00%  Gammaproteobacteria 10,00%  Oceanospirillales 5,00%  Halomonadaceae 5,00%  Salicola 5,00%  

P06/A11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 66,00%  

P06/A12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P06/B01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P06/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 95,00%  Pseudomonadales 70,00%  Moraxellaceae 40,00%  Alkanindiges 40,00%  

P06/B03  Archaea 63,00%  Euryarchaeota 33,00%  Methanopyri 11,00%  Methanopyrales 11,00%  Methanopyraceae 11,00%  Methanopyrus 11,00%  

P06/B04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 43,00%  

P06/B05  Archaea 64,00%  Crenarchaeota 49,00%  Thermoprotei 49,00%  Thermoproteales 21,00%  Thermoproteaceae 18,00%  Caldivirga 10,00%  

P06/B06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Hafnia 44,00%  

P06/B07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Betaproteobacteria 100,00%  Burkholderiales 100,00%  Alcaligenaceae 100,00%  Pusillimonas 24,00%  

P06/B08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 99,00%  Moraxellaceae 99,00%  Acinetobacter 95,00%  

P06/B09  Archaea 63,00%  Euryarchaeota 37,00%  Methanobacteria 21,00%  Methanobacteriales 21,00%  Methanobacteriaceae 21,00%  Methanothermobacter 19,00%  
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P06/B10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 98,00%  Caryophanaceae 50,00%  Caryophanon 50,00%  

P06/B11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 42,00%  Caryophanon 42,00%  

P06/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 53,00%  

P06/C01  Bacteria 81,00%  Lentisphaerae 8,00%  Lentisphaerae 8,00%  Lentisphaerales 8,00%  Lentisphaeraceae 8,00%  Lentisphaera 8,00%  

P06/C02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 42,00%  Jeotgalibacillus 38,00%  

P06/C03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 57,00%  Caryophanon 57,00%  

P06/C04  Archaea 26,00%  Crenarchaeota 16,00%  Thermoprotei 16,00%  Sulfolobales 12,00%  Sulfolobaceae 12,00%  Sulfurisphaera 12,00%  

P06/C06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P06/C07  Bacteria 99,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 97,00%  Enterobacteriaceae 97,00%  Leclercia 75,00%  

P06/C08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 45,00%  

P06/C09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 89,00%  

P06/C10  Bacteria 94,00%  Proteobacteria 33,00%  Gammaproteobacteria 13,00%  Oceanospirillales 11,00%  Halomonadaceae 11,00%  Salicola 11,00%  

P06/C11  Archaea 51,00%  Euryarchaeota 36,00%  Methanopyri 12,00%  Methanopyrales 12,00%  Methanopyraceae 12,00%  Methanopyrus 12,00%  

P06/C12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 47,00%  Caryophanon 47,00%  

P06/D01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 36,00%  

P06/D02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 51,00%  

P06/D03  Bacteria 80,00%  Aquificae 20,00%  Aquificae 20,00%  Aquificales 20,00%  Incertae sedis 2 17,00%  Desulfurobacterium 11,00%  

P06/D04  Bacteria 88,00%  Proteobacteria 27,00%  Betaproteobacteria 9,00%  Burkholderiales 5,00%  Oxalobacteraceae 3,00%  Naxibacter 3,00%  

P06/D05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 93,00%  

P06/D06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Klebsiella 41,00%  

P06/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 97,00%  

P06/D08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 56,00%  

P06/D09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 96,00%  Planococcaceae 40,00%  Filibacter 40,00%  

P06/D10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 90,00%  Moraxellaceae 89,00%  Acinetobacter 75,00%  

P06/D11  Bacteria 84,00%  Proteobacteria 31,00%  Gammaproteobacteria 22,00%  Thiotrichales 13,00%  Piscirickettsiaceae 13,00%  Hydrogenovibrio 13,00%  

P06/D12  Archaea 60,00%  Crenarchaeota 50,00%  Thermoprotei 50,00%  Desulfurococcales 17,00%  Desulfurococcaceae 16,00%  Thermosphaera 8,00%  

P06/E01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 66,00%  

P06/E02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Planococcaceae 39,00%  Filibacter 39,00%  

P06/E03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 89,00%  

P06/E04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Hafnia 34,00%  

P06/E05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Hafnia 31,00%  

P06/E06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P06/E08  Bacteria 87,00%  Proteobacteria 67,00%  Gammaproteobacteria 58,00%  Pseudomonadales 34,00%  Pseudomonadaceae 34,00%  Flavimonas 32,00%  

P06/E09  Bacteria 87,00%  Firmicutes 38,00%  Bacilli 5,00%  Bacillales 5,00%  Turicibacteraceae 1,00%  Turicibacter 1,00%  

P06/E10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 37,00%  

P06/E11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 81,00%  

P06/E12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 43,00%  



 92

P06/F01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 56,00%  

P06/F02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 79,00%  Bacillaceae 78,00%  Paucisalibacillus 42,00%  

P06/F03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 18,00%  

P06/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 58,00%  

P06/F05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 39,00%  

P06/F06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 47,00%  Caryophanon 47,00%  

P06/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 90,00%  Bacillales 55,00%  Bacillaceae 55,00%  Paucisalibacillus 15,00%  

P06/F08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 90,00%  Planococcaceae 64,00%  Filibacter 64,00%  

P06/F09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 99,00%  Acinetobacter 97,00%  

P06/F10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 35,00%  

P06/F11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 95,00%  

P06/F12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 55,00%  

P06/G01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 98,00%  Moraxellaceae 97,00%  Acinetobacter 90,00%  

P06/G02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P06/G03  Archaea 33,00%  Crenarchaeota 20,00%  Thermoprotei 20,00%  Desulfurococcales 13,00%  Desulfurococcaceae 9,00%  Acidilobus 3,00%  

P06/G04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 99,00%  Enterobacteriaceae 99,00%  Trabulsiella 38,00%  

P06/G06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 31,00%  

P06/G07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 98,00%  Moraxellaceae 98,00%  Acinetobacter 73,00%  

P06/G08  Bacteria 98,00%  Firmicutes 76,00%  Bacilli 57,00%  Bacillales 55,00%  Planococcaceae 20,00%  Filibacter 20,00%  

P06/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 93,00%  

P06/G10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 35,00%  

P06/G11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Hafnia 59,00%  

P06/G12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 49,00%  

P06/H01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 94,00%  Caryophanaceae 66,00%  Caryophanon 66,00%  

P06/H02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Planococcaceae 55,00%  Filibacter 55,00%  

P06/H03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 48,00%  

P06/H04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Pseudomonadales 86,00%  Moraxellaceae 77,00%  Alkanindiges 68,00%  

P06/H05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 76,00%  Bacillaceae 71,00%  Paraliobacillus 19,00%  

P06/H06  Bacteria 68,00%  Firmicutes 15,00%  Clostridia 10,00%  Clostridiales 10,00%  Eubacteriaceae 3,00%  Anaerofustis 3,00%  

P06/H07  Bacteria 95,00%  Proteobacteria 72,00%  Gammaproteobacteria 64,00%  Pseudomonadales 18,00%  Pseudomonadaceae 18,00%  Flavimonas 14,00%  

P06/H09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 87,00%  

P06/H10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 84,00%  Bacillaceae 84,00%  Jeotgalibacillus 31,00%  

P06/H11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P06/H12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 28,00%  

P07/A01  Bacteria 87,00%  Bacteroidetes 7,00%  Sphingobacteria 7,00%  Sphingobacteriales 7,00%  Flexibacteraceae 7,00%  Cardinium 7,00%  

P07/A03  Bacteria 88,00%  Bacteroidetes 26,00%  Bacteroidetes 7,00%  Bacteroidales 7,00%  Prevotellaceae 6,00%  Xylanibacter 6,00%  

P07/A06  Archaea 30,00%  Crenarchaeota 23,00%  Thermoprotei 23,00%  Caldisphaerales 7,00%  Caldisphaeraceae 7,00%  Caldisphaera 7,00%  
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P07/A07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 83,00%  

P07/A09  Archaea 34,00%  Euryarchaeota 21,00%  Methanopyri 6,00%  Methanopyrales 6,00%  Methanopyraceae 6,00%  Methanopyrus 6,00%  

P07/A10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 91,00%  Bacillales 61,00%  Bacillaceae 57,00%  Paraliobacillus 23,00%  

P07/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 75,00%  

P07/B03  Archaea 52,00%  Crenarchaeota 31,00%  Thermoprotei 31,00%  Desulfurococcales 12,00%  Desulfurococcaceae 12,00%  Sulfophobococcus 8,00%  

P07/B04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 99,00%  Acinetobacter 99,00%  

P07/B06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P07/B07  Bacteria 100,00%  Planctomycetes 99,00%  Planctomycetacia 99,00%  Planctomycetales 99,00%  Planctomycetaceae 99,00%  Gemmata 93,00%  

P07/B08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 95,00%  Caryophanon 95,00%  

P07/B11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 48,00%  

P07/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 66,00%  Pseudomonadaceae 66,00%  Flavimonas 60,00%  

P07/C01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 88,00%  

P07/C03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 39,00%  

P07/C04  Bacteria 96,00%  Firmicutes 47,00%  Bacilli 36,00%  Bacillales 32,00%  Bacillaceae 27,00%  Jeotgalibacillus 24,00%  

P07/C05  Archaea 9,00%  Crenarchaeota 5,00%  Thermoprotei 5,00%  Caldisphaerales 2,00%  Caldisphaeraceae 2,00%  Caldisphaera 2,00%  

P07/C06  Bacteria 100,00%  Cyanobacteria 9,00%  Cyanobacteria 9,00%  Family 1.1 8,00%  Microcystis 8,00%    

P07/C07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 50,00%  

P07/C08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 51,00%  

P07/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P07/C12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 94,00%  Enterobacteriaceae 94,00%  Leclercia 47,00%  

P07/D02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P07/D04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P07/D05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 57,00%  

P07/D06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 100,00%  

P07/D08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 72,00%  

P07/D09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P08/A03  Bacteria 97,00%  Proteobacteria 71,00%  Gammaproteobacteria 59,00%  Enterobacteriales 27,00%  Enterobacteriaceae 27,00%  Leclercia 6,00%  

P08/A04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 98,00%  Caryophanaceae 52,00%  Caryophanon 52,00%  

P08/A05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Trabulsiella 71,00%  

P08/A07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 96,00%  Bacilli 89,00%  Bacillales 81,00%  Bacillaceae 65,00%  Jeotgalibacillus 18,00%  

P08/A08  Bacteria 99,00%  Firmicutes 72,00%  Bacilli 53,00%  Bacillales 48,00%  Bacillaceae 31,00%  Oceanobacillus 17,00%  

P08/A10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 28,00%  

P08/A11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 95,00%  Bacillaceae 95,00%  Paucisalibacillus 32,00%  

P08/A12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 71,00%  Caryophanon 71,00%  

P08/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Xanthomonadales 96,00%  Xanthomonadaceae 96,00%  Pseudoxanthomonas 55,00%  

P08/B03  Archaea 33,00%  Crenarchaeota 15,00%  Thermoprotei 15,00%  Thermoproteales 3,00%  Thermoproteaceae 3,00%  Thermoproteus 2,00%  

P08/B06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 95,00%  Bacillales 83,00%  Bacillaceae 79,00%  Bacillus 52,00%  
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P08/B07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 55,00%  

P08/B09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Pseudoxanthomonas 71,00%  

P08/B10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 49,00%  

P08/B11  Bacteria 71,00%  Spirochaetes 9,00%  Spirochaetes 9,00%  Spirochaetales 9,00%  Leptospiraceae 9,00%  Turneriella 9,00%  

P08/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 30,00%  

P08/C01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Enterobacteriales 95,00%  Enterobacteriaceae 95,00%  Leclercia 38,00%  

P08/C02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 35,00%  

P08/C03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 55,00%  

P08/C04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 94,00%  Bacillales 82,00%  Bacillaceae 60,00%  Jeotgalibacillus 21,00%  

P08/C06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 93,00%  Pseudomonadales 79,00%  Moraxellaceae 65,00%  Acinetobacter 61,00%  

P08/C07  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 47,00%  Gammaproteobacteria 28,00%  Pseudomonadales 7,00%  Pseudomonadaceae 7,00%  Flavimonas 7,00%  

P08/C08  Bacteria 99,00%  Firmicutes 72,00%  Bacilli 68,00%  Bacillales 65,00%  Planococcaceae 40,00%  Filibacter 39,00%  

P08/C10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 95,00%  Bacillaceae 95,00%  Bacillus 39,00%  

P08/C11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 99,00%  Bacillus 96,00%  

P08/C12  Bacteria 83,00%  Bacteroidetes 10,00%  Bacteroidetes 5,00%  Bacteroidales 5,00%  Bacteroidaceae 4,00%  Pontibacter 4,00%  

P08/D03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 51,00%  

P08/D04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P08/D05  Bacteria 97,00%  Firmicutes 82,00%  Bacilli 70,00%  Bacillales 55,00%  Bacillaceae 27,00%  Saccharococcus 10,00%  

P08/D06  Bacteria 97,00%  Proteobacteria 76,00%  Gammaproteobacteria 49,00%  Pasteurellales 10,00%  Pasteurellaceae 10,00%  Phocoenobacter 7,00%  

P08/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P08/D08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 58,00%  

P08/D09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 38,00%  

P08/D10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 81,00%  

P08/D11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 99,00%  Lactobacillales 40,00%  Carnobacteriaceae 36,00%  Isobaculum 32,00%  

P08/D12  Archaea 17,00%  Euryarchaeota 5,00%  Methanobacteria 2,00%  Methanobacteriales 2,00%  Methanobacteriaceae 1,00%  Methanosphaera 1,00%  

P08/E01  Bacteria 89,00% 
 
Thermodesulfobacteria 16,00%  Thermodesulfobacteria 16,00% 

 
Thermodesulfobacteriales 16,00% 

 
Thermodesulfobacteriaceae 16,00%  Thermodesulfatator 16,00%  

P08/E02  Bacteria 97,00%  Firmicutes 60,00%  Bacilli 47,00%  Bacillales 44,00%  Bacillaceae 23,00%  Jeotgalibacillus 19,00%  

P08/E04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 99,00%  

P08/E05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 90,00%  

P08/E06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 96,00%  Gammaproteobacteria 94,00%  Xanthomonadales 91,00%  Xanthomonadaceae 91,00%  Stenotrophomonas 55,00%  

P08/E07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 99,00%  Enterobacteriaceae 99,00%  Escherichia 27,00%  

P08/E08  Bacteria 87,00%  Firmicutes 18,00%  Clostridia 13,00%  Clostridiales 11,00%  Lachnospiraceae 8,00%  Anaerostipes 8,00%  

P08/E10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 57,00%  

P08/E12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P08/F02  Bacteria 99,00%  Firmicutes 79,00%  Bacilli 71,00%  Bacillales 70,00%  Bacillaceae 58,00%  Bacillus 51,00%  

P08/F03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 96,00%  Planococcaceae 68,00%  Filibacter 68,00%  

P08/F04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 96,00%  Bacilli 96,00%  Bacillales 88,00%  Bacillaceae 82,00%  Jeotgalibacillus 33,00%  
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P08/F05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 28,00%  

P08/F06  Bacteria 97,00%  Proteobacteria 81,00%  Gammaproteobacteria 64,00%  Pseudomonadales 46,00%  Pseudomonadaceae 45,00%  Flavimonas 43,00%  

P08/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 97,00%  

P08/F08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Pectobacterium 38,00%  

P08/F10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 66,00%  Caryophanon 66,00%  

P08/F11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 100,00%  

P08/F12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Bacillaceae 96,00%  Bacillus 92,00%  

P08/G01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 42,00%  Caryophanon 42,00%  

P08/G02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 77,00%  Bacilli 74,00%  Bacillales 71,00%  Bacillaceae 47,00%  Jeotgalibacillus 30,00%  

P08/G03  Bacteria 86,00%  Firmicutes 27,00%  Clostridia 22,00%  Clostridiales 22,00%  Clostridiaceae 10,00%  Gracilibacter 4,00%  

P08/G04  Bacteria 89,00%  Firmicutes 50,00%  Bacilli 29,00%  Bacillales 18,00%  Bacillaceae 17,00%  Paucisalibacillus 6,00%  

P08/G05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 33,00%  

P08/G07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 32,00%  Bacilli 31,00%  Bacillales 31,00%  Turicibacteraceae 31,00%  Turicibacter 31,00%  

P08/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P08/G10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 97,00%  

P08/G11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 69,00%  Caryophanon 69,00%  

P08/G12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 73,00%  

P08/H01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 38,00%  

P08/H05  Bacteria 97,00%  Actinobacteria 19,00%  Actinobacteria 19,00%  Actinobacteridae 17,00%  Actinomycetales 17,00%  Micrococcineae 11,00%   

P08/H06  Bacteria 91,00%  Firmicutes 21,00%  Clostridia 15,00%  Clostridiales 14,00%  Eubacteriaceae 7,00%  Pseudoramibacter 7,00%  

P08/H07  Bacteria 99,00%  Firmicutes 89,00%  Bacilli 86,00%  Bacillales 86,00%  Bacillaceae 30,00%  Jeotgalibacillus 21,00%  

P08/H09  Archaea 45,00%  Euryarchaeota 23,00%  Methanopyri 6,00%  Methanopyrales 6,00%  Methanopyraceae 6,00%  Methanopyrus 6,00%  

P08/H11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 40,00%  

P09/A01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 92,00%  Bacillales 63,00%  Bacillaceae 61,00%  Paraliobacillus 23,00%  

P09/A03  Bacteria 91,00%  Proteobacteria 53,00%  Gammaproteobacteria 14,00%  Enterobacteriales 5,00%  Enterobacteriaceae 5,00%  Sodalis 2,00%  

P09/A04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 53,00%  Caryophanon 53,00%  

P09/A07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 40,00%  

P09/A08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 44,00%  

P09/A11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 97,00%  Enterobacteriaceae 97,00%  Salmonella 74,00%  

P09/A12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 25,00%  

P09/B01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 96,00%  Bacillus 80,00%  

P09/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 61,00%  

P09/B03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/B04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/B05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 71,00%  Pseudomonadales 27,00%  Moraxellaceae 16,00%  Alkanindiges 14,00%  

P09/B06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 96,00%  

P09/B07  Bacteria 89,00%  Actinobacteria 51,00%  Actinobacteria 51,00%  Actinobacteridae 44,00%  Actinomycetales 41,00%  Micrococcineae 34,00%  
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P09/B10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 66,00%  

P09/B11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 35,00%  

P09/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/C01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 86,00%  Bacillaceae 85,00%  Jeotgalibacillus 28,00%  

P09/C03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Pseudomonadales 97,00%  Moraxellaceae 97,00%  Acinetobacter 97,00%  

P09/C04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 42,00%  

P09/C05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 46,00%  

P09/C07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 95,00%  Pseudomonadales 69,00%  Pseudomonadaceae 24,00%  Flavimonas 23,00%  

P09/C08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 52,00%  

P09/C09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 95,00%  

P09/C10  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 80,00%  Gammaproteobacteria 66,00%  Pseudomonadales 59,00%  Pseudomonadaceae 59,00%  Chryseomonas 15,00%  

P09/C11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 45,00%  

P09/D01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/D04  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 48,00%  Alphaproteobacteria 20,00%  Rhodobacterales 5,00%  Rhodobacteraceae 5,00%  Hirschia 2,00%  

P09/D05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 96,00%  Xanthomonadales 80,00%  Xanthomonadaceae 80,00%  Stenotrophomonas 37,00%  

P09/D06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 77,00%  Caryophanon 77,00%  

P09/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P09/D08  Archaea 39,00%  Euryarchaeota 21,00%  Methanococci 11,00%  Methanococcales 11,00%  Methanocaldococcaceae 11,00%  Methanotorris 9,00%  

P09/D09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 74,00%  Caryophanon 74,00%  

P09/D10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/D12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Kluyvera 52,00%  

P09/E02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 33,00%  

P09/E03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 100,00%  

P09/E04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 64,00%  Caryophanon 64,00%  

P09/E05  Bacteria 87,00%  Firmicutes 32,00%  Clostridia 27,00%  Clostridiales 25,00%  Acidaminococcaceae 10,00%  Anaeromusa 8,00%  

P09/E06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 92,00%  Gammaproteobacteria 86,00%  Pseudomonadales 56,00%  Moraxellaceae 42,00%  Alkanindiges 31,00%  

P09/E07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Enterobacteriales 99,00%  Enterobacteriaceae 99,00%  Escherichia 31,00%  

P09/E08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 91,00%  

P09/E09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 78,00%  

P09/E10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 97,00%  Gammaproteobacteria 93,00%  Pseudomonadales 78,00%  Pseudomonadaceae 78,00%  Flavimonas 44,00%  

P09/E11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Serratia 64,00%  

P09/E12  Bacteria 97,00%  Firmicutes 64,00%  Bacilli 50,00%  Bacillales 46,00%  Bacillaceae 30,00%  Saccharococcus 10,00%  

P09/F02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 77,00%  Caryophanon 77,00%  

P09/F03  Bacteria 96,00%  Proteobacteria 64,00%  Gammaproteobacteria 49,00%  Xanthomonadales 30,00%  Xanthomonadaceae 30,00%  Luteimonas 30,00%  

P09/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/F05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 95,00%  

P09/F06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 95,00%  
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P09/F07  Archaea 48,00%  Crenarchaeota 28,00%  Thermoprotei 28,00%  Thermoproteales 10,00%  Thermoproteaceae 7,00%  Thermocladium 4,00%  

P09/F08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 25,00%  

P09/F09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 97,00%  Enterobacteriaceae 97,00%  Kluyvera 60,00%  

P09/F10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P09/F11  Bacteria 99,00%  Firmicutes 75,00%  Bacilli 58,00%  Bacillales 49,00%  Bacillaceae 28,00%  Ornithinibacillus 9,00%  

P09/F12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P09/G01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 45,00%  

P09/G02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 87,00%  Caryophanon 87,00%  

P09/G03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 29,00%  Bacilli 15,00%  Bacillales 15,00%  Turicibacteraceae 13,00%  Turicibacter 13,00%  

P09/G04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 96,00%  Xanthomonadaceae 96,00%  Stenotrophomonas 63,00%  

P09/G05  Bacteria 93,00%  Proteobacteria 52,00%  Gammaproteobacteria 39,00%  Oceanospirillales 23,00%  Oceanospirillaceae 22,00%  Oleispira 21,00%  

P09/G06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 95,00%  Gammaproteobacteria 92,00%  Enterobacteriales 91,00%  Enterobacteriaceae 91,00%  Leclercia 34,00%  

P09/G07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 92,00%  

P09/G08  Bacteria 88,00%  Bacteroidetes 28,00%  Sphingobacteria 26,00%  Sphingobacteriales 26,00%  Flexibacteraceae 25,00%  Leadbetterella 19,00%  

P09/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/G10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 84,00%  

P09/G11  Bacteria 96,00%  Proteobacteria 65,00%  Gammaproteobacteria 53,00%  Pasteurellales 8,00%  Pasteurellaceae 8,00%  Gallibacterium 7,00%  

P09/G12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/H01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Pseudomonadales 86,00%  Moraxellaceae 86,00%  Acinetobacter 54,00%  

P09/H02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 97,00%  Bacilli 94,00%  Bacillales 87,00%  Bacillaceae 85,00%  Bacillus 80,00%  

P09/H03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 81,00%  Caryophanon 81,00%  

P09/H04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 82,00%  Caryophanon 82,00%  

P09/H05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 81,00%  Gammaproteobacteria 64,00%  Pseudomonadales 40,00%  Moraxellaceae 30,00%  Alkanindiges 28,00%  

P09/H06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 59,00%  

P09/H07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Bacillaceae 97,00%  Bacillus 86,00%  

P09/H08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P09/H09  Archaea 39,00%  Crenarchaeota 12,00%  Thermoprotei 12,00%  Thermoproteales 6,00%  Thermofilaceae 3,00%  Thermofilum 3,00%  

P09/H10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 68,00%  Caryophanon 68,00%  

P09/H11  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 30,00%  Gammaproteobacteria 13,00%  Enterobacteriales 8,00%  Enterobacteriaceae 8,00%  Buchnera 8,00%  

P10/A02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 70,00%  

P10/A04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 54,00%  Caryophanon 54,00%  

P10/A07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 98,00%  Xanthomonadaceae 98,00%  Stenotrophomonas 89,00%  

P10/A08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 44,00%  

P10/A09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 36,00%  

P10/A10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 75,00%  Caryophanon 75,00%  

P10/B01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 41,00%  Caryophanon 41,00%  

P10/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  
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P10/B04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 50,00%  Caryophanon 50,00%  

P10/B05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 99,00%  

P10/B06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 100,00%  

P10/B07  Bacteria 99,00%  Firmicutes 91,00%  Bacilli 84,00%  Bacillales 70,00%  Bacillaceae 62,00%  Paraliobacillus 13,00%  

P10/B08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 69,00%  

P10/B09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P10/B11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 62,00%  Gammaproteobacteria 61,00%  Pseudomonadales 56,00%  Moraxellaceae 56,00%  Alkanindiges 55,00%  

P10/B12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 25,00%  

P10/C02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 81,00%  Caryophanon 81,00%  

P10/C03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 67,00%  Caryophanon 67,00%  

P10/C05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Buttiauxella 41,00%  

P10/C06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 63,00%  

P10/C09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Bacillaceae 99,00%  Bacillus 93,00%  

P10/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 37,00%  

P10/C11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 80,00%  Bacillaceae 80,00%  Paucisalibacillus 19,00%  

P10/D01  Bacteria 84,00%  Actinobacteria 24,00%  Actinobacteria 24,00%  Actinobacteridae 24,00%  Bifidobacteriales 7,00%  Bifidobacteriaceae 7,00%  

P10/D02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 61,00%  

P10/D03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 99,00%  Acinetobacter 99,00%  

P10/D04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 96,00%  

P10/D05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 97,00%  Enterobacteriales 96,00%  Enterobacteriaceae 96,00%  Salmonella 71,00%  

P10/D06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 92,00%  Gammaproteobacteria 75,00%  Enterobacteriales 14,00%  Enterobacteriaceae 14,00%  Sodalis 6,00%  

P10/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 70,00%  

P10/D08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P10/D09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Kluyvera 78,00%  

P10/D11  Bacteria 88,00%  Bacteroidetes 34,00%  Flavobacteria 12,00%  Flavobacteriales 12,00%  Flavobacteriaceae 12,00%  Mesonia 12,00%  

P10/E01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 92,00%  Xanthomonadales 88,00%  Xanthomonadaceae 88,00%  Xylella 29,00%  

P10/E03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Enterobacteriales 99,00%  Enterobacteriaceae 99,00%  Erwinia 14,00%  

P10/E04  Bacteria 97,00%  Proteobacteria 66,00%  Gammaproteobacteria 50,00%  Enterobacteriales 18,00%  Enterobacteriaceae 18,00%  Sodalis 7,00%  

P10/E05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 87,00%  Bacilli 86,00%  Bacillales 80,00%  Planococcaceae 28,00%  Filibacter 22,00%  

P10/E07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 87,00%  

P10/E08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 63,00%  Caryophanon 63,00%  

P10/E09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Kluyvera 51,00%  

P10/E10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P10/E11  Bacteria 99,00%  Firmicutes 54,00%  Bacilli 41,00%  Bacillales 26,00%  Bacillaceae 19,00%  Saccharococcus 7,00%  

P10/E12  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 72,00%  Caryophanon 72,00%  

P10/F02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 51,00%  

P10/F03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Bacillaceae 97,00%  Bacillus 91,00%  
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P10/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 90,00%  

P10/F05  Bacteria 94,00%  Firmicutes 66,00%  Bacilli 44,00%  Bacillales 39,00%  Bacillaceae 37,00%  Cerasibacillus 15,00%  

P10/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 94,00%  Bacilli 76,00%  Bacillales 52,00%  Turicibacteraceae 25,00%  Turicibacter 25,00%  

P10/F08  Bacteria 82,00%  Thermomicrobia 8,00%  Thermomicrobia 8,00%  Thermomicrobiales 8,00%  Thermomicrobiaceae 8,00%  Thermomicrobium 8,00%  

P10/F09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 44,00%  

P10/F10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 48,00%  

P10/F11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 69,00%  Caryophanon 69,00%  

P10/G02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 99,00%  Acinetobacter 76,00%  

P10/G03  Archaea 22,00%  Euryarchaeota 15,00%  Archaeoglobi 6,00%  Archaeoglobales 6,00%  Archaeoglobaceae 6,00%  Geoglobus 5,00%  

P10/G05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 87,00%  

P10/G06  Bacteria 91,00%  Proteobacteria 68,00%  Betaproteobacteria 30,00%  Burkholderiales 25,00%  Comamonadaceae 18,00%  Alicycliphilus 7,00%  

P10/G07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 72,00%  Caryophanon 72,00%  

P10/G08  Bacteria 97,00%  Actinobacteria 14,00%  Actinobacteria 14,00%  Rubrobacteridae 8,00%  Rubrobacterales 8,00%  Rubrobacterineae 8,00%   

P10/G10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 74,00%  Caryophanon 74,00%  

P10/G11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 97,00%  Bacillales 96,00%  Bacillaceae 89,00%  Bacillus 75,00%  

P10/H02  Bacteria 100,00%  Planctomycetes 100,00%  Planctomycetacia 100,00%  Planctomycetales 100,00%  Planctomycetaceae 100,00%  Isosphaera 100,00%  

P10/H03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 23,00%  

P10/H04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 82,00%  Caryophanon 82,00%  

P10/H05  Bacteria 99,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 98,00%  Caryophanaceae 39,00%  Caryophanon 39,00%  

P10/H06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 88,00%  Gammaproteobacteria 77,00%  Pseudomonadales 45,00%  Moraxellaceae 44,00%  Acinetobacter 44,00%  

P10/H07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 93,00%  Bacilli 93,00%  Bacillales 93,00%  Caryophanaceae 38,00%  Caryophanon 38,00%  

P10/H08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 64,00%  

P10/H09  Bacteria 91,00%  Proteobacteria 48,00%  Gammaproteobacteria 14,00%  Enterobacteriales 3,00%  Enterobacteriaceae 3,00%  Ewingella 3,00%  

P10/H10  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Bacillaceae 96,00%  Bacillus 69,00%  

P10/H12  Archaea 12,00%  Crenarchaeota 9,00%  Thermoprotei 9,00%  Sulfolobales 6,00%  Sulfolobaceae 6,00%  Stygiolobus 6,00%  

P11/A01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 98,00%  Bacilli 96,00%  Bacillales 96,00%  Caryophanaceae 42,00%  Caryophanon 42,00%  

P11/A02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 35,00%  

P11/A03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 98,00%  Bacillaceae 93,00%  Bacillus 82,00%  

P11/A05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 77,00%  Caryophanon 77,00%  

P11/A06  Bacteria 100,00%  Planctomycetes 100,00%  Planctomycetacia 100,00%  Planctomycetales 100,00%  Planctomycetaceae 100,00%  Isosphaera 100,00%  

P11/A07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 94,00%  

P11/A08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 88,00%  Gammaproteobacteria 72,00%  Pseudomonadales 41,00%  Pseudomonadaceae 17,00%  Chryseomonas 15,00%  

P11/A09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 99,00%  Bacillus 78,00%  

P11/A10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 87,00%  Gammaproteobacteria 81,00%  Enterobacteriales 72,00%  Enterobacteriaceae 72,00%  Hafnia 53,00%  

P11/A11  Bacteria 98,00%  Proteobacteria 81,00%  Gammaproteobacteria 70,00%  Pseudomonadales 57,00%  Pseudomonadaceae 51,00%  Flavimonas 48,00%  

P11/A12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Xanthomonadales 100,00%  Xanthomonadaceae 100,00%  Stenotrophomonas 98,00%  

P11/B01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 30,00%  
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P11/B02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 79,00%  

P11/B03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 32,00%  

P11/B04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 48,00%  Caryophanon 48,00%  

P11/B05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 22,00%  

P11/B06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Serratia 41,00%  

P11/B07  Bacteria 99,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Enterobacteriales 98,00%  Enterobacteriaceae 98,00%  Leclercia 71,00%  

P11/B08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 40,00%  

P11/B09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 75,00%  Caryophanon 75,00%  

P11/B10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 35,00%  

P11/B12  Bacteria 97,00%  Proteobacteria 81,00%  Gammaproteobacteria 56,00%  Oceanospirillales 17,00%  Oceanospirillaceae 16,00%  Oleispira 13,00%  

P11/C01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 70,00%  

P11/C02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 38,00%  

P11/C03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 67,00%  Caryophanon 67,00%  

P11/C04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P11/C05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 100,00%  

P11/C06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 83,00%  Bacillaceae 74,00%  Jeotgalibacillus 26,00%  

P11/C07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 99,00%  Moraxellaceae 99,00%  Acinetobacter 98,00%  

P11/C08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 45,00%  

P11/C09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 78,00%  Caryophanon 78,00%  

P11/C10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P11/C11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P11/C12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 80,00%  

P11/D01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 98,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Xanthomonadales 90,00%  Xanthomonadaceae 90,00%  Stenotrophomonas 56,00%  

P11/D02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Pseudomonas 85,00%  

P11/D03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 98,00%  Pseudomonadales 97,00%  Moraxellaceae 84,00%  Acinetobacter 81,00%  

P11/D04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 55,00%  Gammaproteobacteria 46,00%  Aeromonadales 39,00%  Succinivibrionaceae 39,00%  Ruminobacter 39,00%  

P11/D05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 76,00%  Caryophanon 76,00%  

P11/D06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 99,00%  

P11/D07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 84,00%  

P11/D08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 68,00%  Caryophanon 68,00%  

P11/D09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 41,00%  

P11/D10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 84,00%  

P11/D11  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 100,00%  Bacillus 100,00%  

P11/D12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Salmonella 25,00%  

P11/E02  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 20,00%  

P11/E03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 37,00%  

P11/E04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 98,00%  
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P11/E05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 47,00%  

P11/E06  Bacteria 100,00%  Firmicutes 99,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 99,00%  Caryophanaceae 49,00%  Caryophanon 49,00%  

P11/E07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Leclercia 45,00%  

P11/E08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 98,00%  Caryophanaceae 42,00%  Caryophanon 42,00%  

P11/E09  Archaea 29,00%  Euryarchaeota 18,00%  Methanopyri 8,00%  Methanopyrales 8,00%  Methanopyraceae 8,00%  Methanopyrus 8,00%  

P11/E11  Bacteria 92,00%  Deferribacteres 4,00%  Deferribacteres 4,00%  Deferribacterales 4,00%  Incertae sedis 3 4,00%  Caldithrix 4,00%  

P11/E12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Buttiauxella 33,00%  

P11/F01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 94,00%  Moraxellaceae 72,00%  Acinetobacter 55,00%  

P11/F02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 89,00%  Caryophanon 89,00%  

P11/F03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 97,00%  Bacillaceae 97,00%  Bacillus 82,00%  

P11/F04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 98,00%  

P11/F05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 58,00%  

P11/F06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Erwinia 62,00%  

P11/F07  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 84,00%  Caryophanon 84,00%  

P11/F08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Enterobacter 41,00%  

P11/F09  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Bacillaceae 92,00%  Paraliobacillus 15,00%  

P11/F10  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 27,00%  

P11/F11  Bacteria 95,00%  Proteobacteria 55,00%  Alphaproteobacteria 39,00%  Rhizobiales 30,00%  Bradyrhizobiaceae 18,00%  Oligotropha 14,00%  

P11/G01  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 52,00%  Caryophanon 52,00%  

P11/G02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 64,00%  Caryophanon 64,00%  

P11/G03  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Pseudomonadaceae 100,00%  Flavimonas 92,00%  

P11/G04  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 99,00%  Bacillales 88,00%  Bacillaceae 85,00%  Bacillus 56,00%  

P11/G05  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P11/G06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Pseudomonadales 100,00%  Moraxellaceae 100,00%  Acinetobacter 100,00%  

P11/G07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 38,00%  

P11/G08  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 95,00%  Bacillaceae 94,00%  Bacillus 74,00%  

P11/G09  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 41,00%  

P11/G11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Raoultella 51,00%  

P11/G12  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 53,00%  

P11/H01  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Citrobacter 74,00%  

P11/H02  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 100,00%  Caryophanaceae 87,00%  Caryophanon 87,00%  

P11/H03  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 98,00%  Bacillales 94,00%  Bacillaceae 86,00%  Bacillus 48,00%  

P11/H04  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 99,00%  Pseudomonadales 98,00%  Moraxellaceae 91,00%  Acinetobacter 91,00%  

P11/H05  Bacteria 100,00%  Firmicutes 100,00%  Bacilli 100,00%  Bacillales 92,00%  Bacillaceae 90,00%  Bacillus 75,00%  

P11/H06  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 85,00%  Pseudomonadales 79,00%  Moraxellaceae 45,00%  Acinetobacter 33,00%  

P11/H07  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 100,00%  Gammaproteobacteria 100,00%  Enterobacteriales 100,00%  Enterobacteriaceae 100,00%  Escherichia 27,00%  

P11/H08  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 99,00%  Gammaproteobacteria 88,00%  Pseudomonadales 62,00%  Moraxellaceae 56,00%  Alkanindiges 36,00%  
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P11/H11  Bacteria 100,00%  Proteobacteria 74,00%  Gammaproteobacteria 67,00%  Enterobacteriales 49,00%  Enterobacteriaceae 49,00%  Tatumella 14,00%  

P11/H12  Bacteria 83,00%  Proteobacteria 47,00%  Gammaproteobacteria 25,00%  Aeromonadales 16,00%  Succinivibrionaceae 16,00%  Succinimonas 14,00%  
 
 


