SUPPLEMENTAL MATERIAL
Supplemental Table 1. Effects of milk replacers (MR) and diets on the relative abundance (%) of fecal bacteria (phylum level) in piglets during the nursery phase.
	
	
	PD
	SD
	
	P-value

	Phylum
	Time, d
	CO
	PO
	SO
	CO
	PO
	SO
	SEM
	MR
	Diet
	Time
	MR*Diet
	Time*MR
	Time*Diet 
	MR*Diet*Time

	Actinobacteriota
	7
	0.41
	0.59
	0.14
	0.28
	0.23
	0.13
	0.16
	0.11
	0.05
	<0.0001
	0.30
	0.40
	0.58
	0.96

	
	14
	0.19
	0.14
	0.12
	0.11
	0.12
	0.16
	0.04
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.39
	0.35
	0.20
	0.24
	0.29
	0.22
	0.07
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.33
	0.42
	0.31
	0.26
	0.28
	0.30
	0.09
	
	
	
	
	
	
	

	Bacteroidota
	7
	44.0
	48.8
	44.4
	45.6
	43.5
	48.3
	1.92
	0.11
	0.41
	<0.0001
	0.08
	0.94
	0.52
	0.09

	
	14
	41.4
	49.1
	46.5
	48.1
	49.3
	46.1
	3.00
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	28.1
	32.3
	29.7
	32.2
	30.0
	31.5
	1.31
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	32.2
	31.2
	32.8
	30.8
	33.2
	29.4
	1.63
	
	
	
	
	
	
	

	Campilobacterota
	7
	0.17
	0.16
	0.31
	0.33
	0.24
	0.50
	0.15
	0.18
	0.71
	0.03
	0.34
	0.29
	0.06
	0.61

	
	14
	0.32
	0.56
	0.18
	0.54
	0.63
	0.56
	0.20
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.59
	0.59
	0.47
	0.40
	0.48
	0.35
	0.12
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.29
	1.24
	0.77
	0.52
	0.54
	0.21
	0.23
	
	
	
	
	
	
	

	Cyanobacteria
	7
	0.09
	0.03
	0.35
	0.04
	0.21
	0.50
	0.20
	0.13
	0.68
	<0.0001
	0.93
	0.42
	0.47
	0.48

	
	14
	1.06
	0.62
	1.90
	0.52
	1.09
	2.11
	0.62
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.15
	2.22
	1.14
	1.33
	0.79
	0.86
	0.41
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.85
	0.64
	1.12
	0.68
	1.16
	1.05
	0.22
	
	
	
	
	
	
	

	Desulfobacterota
	7
	1.25
	1.52
	1.18
	1.26
	0.80
	1.05
	0.24
	0.70
	0.002
	<0.0001
	0.05
	0.35
	0.27
	0.59

	
	14
	0.91
	1.14
	1.21
	0.82
	0.42
	0.78
	0.22
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.71
	0.75
	0.68
	0.27
	0.34
	0.35
	0.12
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.80
	1.59
	0.83
	0.98
	1.12
	1.06
	0.18
	
	
	
	
	
	
	

	Euryarchaeota
	7
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.08
	0.21
	0.32
	<0.0001
	0.15
	0.17
	0.17
	0.35

	
	14
	0.03
	0.01
	0.03
	0.03
	0.00
	0.05
	0.08
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.32
	0.30
	0.11
	0.20
	0.04
	0.04
	0.08
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.74
	0.51
	0.54
	0.57
	0.49
	0.83
	0.08
	
	
	
	
	
	
	

	Fibrobacterota
	7
	0.05
	0.14
	0.12
	0.22
	0.10
	0.05
	0.06
	0.94
	0.73
	0.16
	0.59
	0.98
	0.71
	0.22

	
	14
	0.06
	0.10
	0.05
	0.08
	0.04
	0.11
	0.06
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.10
	0.12
	0.02
	0.01
	0.01
	0.06
	0.06
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.16
	0.09
	0.13
	0.08
	0.13
	0.15
	0.06
	
	
	
	
	
	
	

	Firmicutes
	7
	44.6
	42.3
	47.1
	47.1
	47.5
	43.7
	2.14
	0.38
	0.76
	<0.0001
	0.13
	0.98
	0.52
	0.51

	
	14
	51.2
	44.5
	46.5
	45.2
	45.0
	45.3
	2.43
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	66.1
	61.4
	65.0
	63.4
	66.6
	65.2
	2.27
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	58.7
	56.0
	56.4
	57.3
	57.2
	59.9
	2.27
	
	
	
	
	
	
	

	Patescibacteria
	7
	0.06
	0.27
	0.02
	0.01
	0.05
	0.05
	0.05
	0.25
	0.28
	0.28
	0.40
	0.28
	0.25
	0.50

	
	14
	0.01
	0.10
	0.02
	0.00
	0.04
	0.04
	0.05
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.09
	0.04
	0.01
	0.02
	0.02
	0.01
	0.05
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.04
	0.07
	0.03
	0.03
	0.08
	0.06
	0.05
	
	
	
	
	
	
	

	Proteobacteria
	7
	4.17
	2.00
	1.86
	1.46
	4.51
	2.63
	0.66
	0.62
	0.18
	0.001
	0.32
	0.82
	0.17
	0.03

	
	14
	1.35
	1.32
	1.49
	2.92
	2.73
	2.81
	0.70
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.10
	1.00
	1.48
	1.38
	1.31
	1.25
	0.66
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.54
	1.89
	1.43
	2.03
	1.78
	0.81
	0.66
	
	
	
	
	
	
	

	Spirochaetota
	7
	3.82
	3.35
	3.42
	3.16
	2.00
	3.09
	0.80
	0.62
	0.14
	<0.0001
	0.36
	0.93
	0.56
	0.22

	
	14
	3.12
	2.22
	2.23
	1.53
	0.84
	1.70
	0.85
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.78
	0.63
	0.98
	0.27
	0.19
	0.19
	0.80
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	3.37
	6.00
	5.09
	5.73
	3.42
	5.52
	0.80
	
	
	
	
	
	
	

	Verrucomicrobiota
	7
	0.07
	0.09
	0.14
	0.00
	0.10
	0.01
	0.08
	0.16
	0.45
	<0.0001
	0.25
	0.32
	0.14
	0.21

	
	14
	0.01
	0.07
	0.02
	0.01
	0.40
	0.03
	0.09
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.10
	0.11
	0.16
	0.00
	0.03
	0.01
	0.08
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.29
	0.42
	0.39
	0.46
	0.26
	0.26
	0.08
	
	
	
	
	
	
	

	WPS-2
	7
	1.39
	0.79
	0.96
	0.59
	0.78
	0.25
	0.28
	0.29
	0.15
	0.002
	0.83
	0.75
	0.29
	0.87

	
	14
	0.37
	0.36
	0.27
	0.05
	0.01
	0.28
	0.30
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.16
	0.17
	0.02
	0.27
	0.00
	0.02
	0.28
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.68
	0.31
	0.14
	0.62
	0.32
	0.46
	0.28
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 


Treatments were (1) milk replacer: commercial milk substitute rich in animal fat and coconut oil (CO); milk substitute rich in polar lipids (PO); or milk substitute rich in soy lipids (SO) administered until day 7; and (2) diet: solid feed containing soy lipids (SD) or lipids from cow milk fat globular membranes (PD) fed from d 0 to d 21. All piglets received a commercial diet from d 21 to 42. 

     Supplemental Table 2 – Effects of milk replacers (MR) and diets on the relative abundance (%) of fecal bacteria (genus level) in piglets during the nursery phase.
	
	
	PD
	SD
	
	 
	

	Genus
	Time, d
	CO
	PO
	SO
	CO
	PO
	SO
	SEM
	MR
	Diet
	Time
	MR* Diet
	Time*MR
	Time*Diet 
	MR*Diet*Time 
	

	Acidaminococcus
	7
	0.09
	0.00
	0.00
	0.03
	0.00
	0.00
	0.04
	0.73
	0.46
	<0.0001
	0.62
	0.60
	0.16
	0.73
	

	
	14
	0.02
	0.02
	0.05
	0.01
	0.00
	0.02
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.13
	0.18
	0.14
	0.24
	0.20
	0.37
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.20
	0.20
	0.20
	0.12
	0.23
	0.24
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	Agathobacter
	7
	3.97
	2.40
	5.17
	5.08
	8.00
	6.94
	1.29
	0.94
	0.04
	<0.0001
	0.03
	0.67
	0.28
	0.89
	

	
	14
	6.53
	5.39
	6.72
	6.60
	7.10
	7.91
	1.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	9.48
	8.68
	9.07
	9.48
	11.01
	9.08
	0.81
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	9.81
	6.14
	7.32
	7.09
	8.72
	7.04
	1.40
	
	
	
	
	
	
	
	

	Alloprevotella
	7
	1.10
	1.15
	1.30
	1.89
	1.62
	3.17
	0.33
	0.9
	0.01
	<0.0001
	0.88
	0.09
	<0.0001
	0.26
	

	
	14
	1.43
	0.96
	0.67
	2.41
	2.46
	2.29
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.27
	0.54
	0.84
	0.62
	0.64
	0.57
	0.21
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.51
	1.83
	1.56
	1.30
	1.51
	0.73
	0.32
	
	
	
	
	
	
	
	

	Anaerostipes
	7
	0.10
	0.00
	0.00
	0.03
	0.00
	0.05
	0.03
	0.47
	0.20
	0.03
	0.59
	0.63
	0.66
	0.55
	

	
	14
	0.21
	0.04
	0.06
	0.06
	0.18
	0.08
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.09
	0.05
	0.26
	0.11
	0.04
	0.11
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.29
	0.10
	0.27
	0.13
	0.17
	0.04
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	Anaerovibrio
	7
	2.26
	1.67
	1.53
	2.34
	2.90
	2.69
	0.48
	0.96
	0.03
	0.003
	0.11
	0.96
	0.01
	0.29
	

	
	14
	2.16
	1.62
	1.79
	2.55
	3.54
	3.11
	0.45
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.79
	1.62
	1.52
	2.00
	1.63
	1.85
	0.24
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	2.56
	1.74
	3.25
	1.91
	2.34
	1.54
	0.57
	
	
	
	
	
	
	
	

	Asteroleplasma
	7
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06
	0.59
	0.02
	<0.0001
	0.92
	0.96
	0.02
	0.97
	

	
	14
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.01
	0.00
	0.05
	0.04
	0.06
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.17
	0.09
	0.19
	0.41
	0.31
	0.30
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Bacteroides
	7
	0.72
	1.17
	1.16
	0.66
	1.31
	0.83
	0.43
	0.75
	0.49
	<0.0001
	0.7
	0.59
	0.82
	1.0
	

	
	14
	0.16
	0.24
	0.76
	0.08
	0.00
	0.14
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.02
	0.00
	0.56
	0.01
	0.00
	0.00
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.01
	0.01
	0.59
	0.04
	0.01
	0.00
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	Blautia
	7
	0.67
	0.56
	0.87
	1.16
	0.94
	0.72
	0.34
	0.62
	0.14
	<0.0001
	0.18
	0.7
	0.22
	0.42
	

	
	14
	1.21
	1.09
	0.79
	1.22
	1.00
	1.09
	0.36
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	3.10
	2.50
	3.03
	2.87
	3.85
	3.89
	0.34
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	2.05
	1.66
	2.27
	1.42
	1.89
	1.94
	0.34
	
	
	
	
	
	
	
	

	Butyricicoccus
	7
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.01
	0.03
	0.02
	0.92
	0.04
	<0.0001
	0.04
	0.93
	0.05
	0.19
	

	
	14
	0.01
	0.01
	0.01
	0.03
	0.04
	0.02
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.13
	0.07
	0.11
	0.13
	0.20
	0.17
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.07
	0.01
	0.03
	0.01
	0.08
	0.01
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	CAG_873
	7
	0.16
	0.21
	0.14
	0.20
	0.14
	0.01
	0.05
	0.65
	0.15
	0.0003
	0.54
	0.65
	0.22
	0.75
	

	
	14
	0.08
	0.18
	0.11
	0.04
	0.00
	0.01
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.04
	0.01
	0.00
	0.01
	0.05
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.01
	0.01
	0.00
	0.02
	0.01
	0.06
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	Campylobacter
	7
	0.17
	0.16
	0.31
	0.33
	0.24
	0.51
	0.18
	0.23
	0.75
	0.03
	0.39
	0.23
	0.02
	0.36
	

	
	14
	0.32
	0.55
	0.19
	0.55
	0.62
	0.56
	0.19
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.59
	0.59
	0.46
	0.40
	0.48
	0.35
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.29
	1.22
	0.77
	0.52
	0.54
	0.22
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	Candidatus_Saccharimonas
	7
	0.06
	0.27
	0.02
	0.01
	0.05
	0.05
	0.05
	0.25
	0.28
	0.28
	0.4
	0.28
	0.25
	0.5
	

	
	14
	0.01
	0.10
	0.02
	0.00
	0.04
	0.04
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.09
	0.04
	0.01
	0.02
	0.02
	0.01
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.04
	0.07
	0.03
	0.03
	0.08
	0.06
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	Candidatus_Soleaferrea
	7
	0.13
	0.03
	0.03
	0.01
	0.01
	0.00
	0.03
	0.4
	0.14
	<0.0001
	0.45
	0.19
	0.05
	0.13
	

	
	14
	0.06
	0.02
	0.04
	0.02
	0.00
	0.01
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.02
	0.02
	0.03
	0.03
	0.01
	0.01
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.04
	0.12
	0.09
	0.11
	0.07
	0.17
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	Catenibacterium
	7
	0.03
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06
	0.57
	0.12
	0.0007
	0.69
	0.65
	0.71
	0.93
	

	
	14
	0.25
	0.06
	0.04
	0.04
	0.01
	0.01
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.21
	0.15
	0.15
	0.15
	0.13
	0.15
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.10
	0.13
	0.19
	0.08
	0.11
	0.10
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Catenisphaera
	7
	0.15
	0.34
	0.16
	0.20
	0.16
	0.07
	0.06
	0.23
	0.67
	<0.0001
	0.32
	0.16
	0.002
	0.59
	

	
	14
	0.13
	0.12
	0.05
	0.03
	0.06
	0.02
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.13
	0.28
	0.17
	0.06
	0.18
	0.10
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.21
	0.18
	0.16
	0.33
	0.26
	0.46
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Chlamydia
	7
	0.02
	0.00
	0.12
	0.00
	0.08
	0.02
	0.07
	0.14
	0.77
	0.0001
	0.32
	0.19
	0.20
	0.38
	

	
	14
	0.00
	0.07
	0.01
	0.01
	0.39
	0.03
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.00
	0.02
	0.00
	0.01
	0.00
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.18
	0.27
	0.21
	0.19
	0.12
	0.16
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	Christensenellaceae_R_7_group
	7
	2.40
	1.00
	0.96
	0.74
	0.51
	0.54
	0.63
	0.56
	0.11
	<0.0001
	0.36
	0.72
	0.002
	0.84
	

	
	14
	0.37
	0.48
	0.32
	0.19
	0.09
	0.21
	0.11
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.57
	0.55
	0.41
	0.20
	0.11
	0.32
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.43
	0.83
	0.46
	0.90
	0.90
	1.31
	0.20
	
	
	
	
	
	
	
	

	Clostridium_sensu_stricto_1
	7
	0.36
	0.20
	0.39
	0.23
	0.15
	0.16
	0.33
	0.35
	0.48
	<0.0001
	0.67
	0.67
	0.97
	0.4
	

	
	14
	0.59
	0.17
	0.10
	0.05
	0.03
	0.21
	0.35
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.24
	0.18
	0.38
	0.26
	0.29
	0.18
	0.33
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	2.71
	2.99
	3.05
	3.02
	1.99
	3.54
	0.33
	
	
	
	
	
	
	
	

	Clostridium_sensu_stricto_6
	7
	0.01
	0.00
	0.00
	0.02
	0.01
	0.00
	0.02
	0.48
	0.47
	0.0001
	0.24
	0.05
	0.48
	0.29
	

	
	14
	0.03
	0.03
	0.01
	0.00
	0.00
	0.01
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.00
	0.11
	0.02
	0.02
	0.03
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.06
	0.06
	0.06
	0.01
	0.13
	0.08
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	Colidextribacter
	7
	0.32
	0.50
	0.10
	0.06
	0.12
	0.04
	0.07
	0.38
	0.23
	0.0001
	0.44
	0.15
	0.0
	0.8
	

	
	14
	0.04
	0.11
	0.01
	0.02
	0.06
	0.07
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.05
	0.03
	0.06
	0.06
	0.12
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.05
	0.05
	0.03
	0.05
	0.03
	0.03
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	Collinsella
	7
	0.31
	0.50
	0.08
	0.15
	0.14
	0.06
	0.08
	0.18
	0.16
	0.01
	0.29
	0.4
	0.18
	0.71
	

	
	14
	0.02
	0.00
	0.03
	0.01
	0.00
	0.03
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.22
	0.13
	0.07
	0.10
	0.13
	0.12
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.09
	0.04
	0.02
	0.05
	0.07
	0.08
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	Coprococcus
	7
	1.25
	1.12
	0.95
	0.73
	0.86
	0.38
	0.22
	0.85
	0.03
	<0.0001
	0.7
	0.62
	0.10
	0.45
	

	
	14
	0.91
	1.00
	1.09
	1.00
	0.89
	1.12
	0.24
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	2.15
	1.66
	1.63
	1.20
	1.47
	1.44
	0.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.54
	1.63
	1.54
	1.63
	1.28
	1.79
	0.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	Denitrobacterium
	7
	0.06
	0.03
	0.00
	0.02
	0.05
	0.02
	0.01
	0.77
	0.12
	0.02
	0.22
	0.19
	0.83
	0.67
	

	
	14
	0.02
	0.00
	0.04
	0.00
	0.00
	0.01
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.04
	0.03
	0.03
	0.03
	0.03
	0.01
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.03
	0.02
	0.03
	0.01
	0.02
	0.02
	0.01
	
	
	
	
	
	
	
	

	Desulfovibrio
	7
	0.75
	1.04
	0.86
	0.80
	0.52
	0.69
	0.14
	0.13
	0.001
	<0.0001
	0.11
	0.22
	0.04
	0.77
	

	
	14
	0.63
	0.92
	0.93
	0.34
	0.27
	0.26
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.39
	0.55
	0.24
	0.24
	0.18
	0.21
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.61
	1.17
	0.62
	0.54
	0.91
	0.69
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	dgA_11_gut_group
	7
	0.62
	0.56
	0.53
	0.47
	0.39
	0.90
	0.20
	0.3
	0.55
	<0.0001
	0.36
	0.46
	0.78
	0.77
	

	
	14
	0.18
	0.15
	0.19
	0.16
	0.05
	0.34
	0.21
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.05
	0.07
	0.10
	0.06
	0.02
	0.10
	0.20
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.50
	0.65
	0.60
	0.31
	1.07
	0.97
	0.20
	
	
	
	
	
	
	
	

	Dorea
	7
	0.05
	0.00
	0.07
	0.05
	0.03
	0.08
	0.10
	0.47
	0.15
	<0.0001
	0.18
	0.97
	0.62
	0.75
	

	
	14
	0.52
	0.32
	0.40
	0.38
	0.32
	0.27
	0.11
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.00
	0.80
	0.74
	0.59
	0.76
	0.79
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.33
	0.20
	0.24
	0.22
	0.23
	0.27
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	Escherichia_Shigella
	7
	0.94
	0.50
	0.37
	0.68
	0.28
	0.65
	0.19
	0.24
	0.26
	<0.0001
	0.66
	0.42
	0.03
	0.33
	

	
	14
	0.43
	0.25
	0.10
	0.71
	0.72
	0.65
	0.20
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.07
	0.23
	0.63
	0.13
	0.11
	0.19
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.07
	0.39
	0.02
	0.01
	0.03
	0.00
	0.19
	
	
	
	
	
	
	
	

	Faecalibacterium
	7
	1.40
	0.69
	1.15
	1.08
	1.09
	1.07
	0.52
	0.92
	0.29
	<0.0001
	0.07
	0.76
	0.13
	0.62
	

	
	14
	1.83
	1.49
	1.84
	2.44
	3.46
	2.33
	0.55
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	4.28
	3.20
	3.29
	3.66
	4.42
	3.65
	0.52
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	3.37
	1.77
	2.42
	1.62
	2.68
	2.88
	0.52
	
	
	
	
	
	
	
	

	Family_XIII_AD3011_group
	7
	0.16
	0.13
	0.24
	0.20
	0.34
	0.34
	0.04
	0.54
	0.14
	<0.0001
	0.87
	0.51
	0.07
	0.62
	

	
	14
	0.03
	0.01
	0.00
	0.01
	0.01
	0.02
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.04
	0.03
	0.01
	0.01
	0.05
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.05
	0.07
	0.04
	0.08
	0.04
	0.03
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Family_XIII_UCG_001
	7
	0.01
	0.02
	0.02
	0.00
	0.02
	0.00
	0.02
	0.46
	0.51
	<0.0001
	0.56
	0.4
	0.11
	0.71
	

	
	14
	0.02
	0.01
	0.01
	0.04
	0.05
	0.02
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.05
	0.07
	0.05
	0.02
	0.07
	0.06
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.03
	0.00
	0.02
	0.01
	0.02
	0.04
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	Fibrobacter
	7
	0.05
	0.14
	0.12
	0.22
	0.10
	0.05
	0.06
	0.94
	0.73
	0.16
	0.59
	0.98
	0.71
	0.22
	

	
	14
	0.06
	0.10
	0.05
	0.08
	0.04
	0.11
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.10
	0.12
	0.02
	0.01
	0.01
	0.06
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.16
	0.09
	0.13
	0.08
	0.13
	0.15
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Fournierella
	7
	0.41
	0.16
	0.48
	0.56
	0.33
	0.53
	0.11
	0.4
	0.14
	<0.0001
	0.72
	0.41
	0.79
	1.0
	

	
	14
	0.01
	0.05
	0.05
	0.08
	0.07
	0.12
	0.12
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.08
	0.05
	0.18
	0.14
	0.21
	0.24
	0.11
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.24
	0.28
	0.30
	0.26
	0.35
	0.19
	0.11
	
	
	
	
	
	
	
	

	Frisingicoccus
	7
	0.12
	0.19
	0.43
	0.44
	0.20
	0.34
	0.09
	0.42
	0.83
	<0.0001
	0.18
	0.88
	0.63
	0.91
	

	
	14
	0.07
	0.09
	0.18
	0.24
	0.09
	0.10
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.01
	0.00
	0.07
	0.03
	0.00
	-0.01
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.00
	0.03
	0.14
	0.00
	0.00
	-0.01
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	Fusicatenibacter
	7
	0.04
	0.00
	0.06
	0.09
	0.19
	0.05
	0.07
	0.09
	0.03
	<0.0001
	0.59
	0.02
	0.69
	0.12
	

	
	14
	0.06
	0.08
	0.11
	0.20
	0.24
	0.15
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.34
	0.28
	0.40
	0.33
	0.25
	0.68
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.35
	0.21
	0.44
	0.31
	0.36
	0.39
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	Holdemanella
	7
	0.47
	0.73
	0.45
	0.54
	0.46
	0.10
	0.13
	0.7
	0.33
	<0.0001
	0.88
	0.25
	0.42
	0.56
	

	
	14
	0.19
	0.22
	0.22
	0.11
	0.13
	0.08
	0.13
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.47
	0.23
	0.33
	0.38
	0.34
	0.48
	0.13
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.25
	0.19
	0.29
	0.13
	0.35
	0.22
	0.13
	
	
	
	
	
	
	
	

	Horsej_a03
	7
	0.01
	0.07
	0.01
	0.00
	0.00
	0.00
	0.03
	0.46
	0.84
	<0.0001
	0.50
	0.62
	0.03
	0.65
	

	
	14
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.04
	0.05
	0.00
	0.00
	0.01
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.06
	0.08
	0.06
	0.18
	0.13
	0.06
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	Incertae_Sedis
	7
	0.05
	0.04
	0.02
	0.23
	0.12
	0.07
	0.04
	0.19
	0.36
	<0.0001
	0.82
	0.68
	0.00
	0.02
	

	
	14
	0.14
	0.13
	0.07
	0.12
	0.05
	0.12
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.29
	0.11
	0.18
	0.11
	0.17
	0.13
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.21
	0.22
	0.18
	0.24
	0.23
	0.27
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Intestinibacter
	7
	0.04
	0.05
	0.15
	0.10
	0.16
	0.13
	0.09
	1.0
	0.62
	<0.0001
	0.57
	0.98
	0.85
	0.80
	

	
	14
	0.21
	0.24
	0.15
	0.28
	0.20
	0.28
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.88
	0.86
	0.80
	0.78
	0.84
	0.85
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.34
	0.26
	0.15
	0.21
	0.23
	0.31
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	Intestinimonas
	7
	0.01
	0.12
	0.16
	0.11
	0.07
	0.00
	0.04
	0.99
	0.47
	<0.0001
	0.58
	0.86
	0.72
	0.09
	

	
	14
	0.06
	0.02
	0.04
	0.04
	0.01
	0.03
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.20
	0.15
	0.18
	0.20
	0.15
	0.18
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.13
	0.07
	0.10
	0.10
	0.13
	0.12
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnoclostridium
	7
	0.00
	0.02
	0.04
	0.05
	0.07
	0.03
	0.05
	0.68
	0.21
	<0.0001
	0.55
	0.97
	0.06
	0.43
	

	
	14
	0.14
	0.02
	0.09
	0.16
	0.26
	0.16
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.03
	0.10
	0.02
	0.03
	0.03
	0.00
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospira
	7
	0.51
	0.34
	0.49
	0.38
	0.54
	0.45
	0.17
	0.66
	0.32
	<0.0001
	0.42
	0.4
	0.39
	0.9
	

	
	14
	0.96
	0.48
	0.90
	0.84
	0.82
	0.86
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.04
	1.09
	0.97
	0.82
	0.82
	0.70
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.64
	0.82
	1.14
	0.62
	0.81
	0.82
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_AC2044_group
	7
	1.13
	1.72
	1.48
	1.16
	0.99
	0.93
	0.43
	0.40
	0.80
	0.12
	0.83
	0.73
	0.18
	0.6
	

	
	14
	1.82
	0.69
	0.67
	0.76
	0.56
	0.67
	0.46
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.74
	0.57
	0.50
	0.91
	0.42
	0.74
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.51
	1.10
	0.75
	1.77
	1.51
	0.73
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_FCS020_group
	7
	0.09
	0.08
	0.15
	0.02
	0.06
	0.00
	0.04
	0.46
	0.004
	0.16
	0.22
	0.9
	0.43
	0.87
	

	
	14
	0.08
	0.01
	0.04
	0.03
	0.03
	-0.01
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.13
	0.13
	0.11
	0.08
	0.06
	0.04
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.06
	0.03
	0.03
	0.05
	0.05
	0.00
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_NC2004_group
	7
	0.09
	0.29
	0.12
	0.04
	0.04
	0.09
	0.05
	0.73
	0.002
	0.003
	0.35
	0.5
	0.34
	0.06
	

	
	14
	0.08
	0.06
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.18
	0.09
	0.11
	0.01
	0.00
	0.01
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.07
	0.22
	0.16
	0.11
	0.01
	0.02
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_ND3007_group
	7
	0.00
	0.00
	0.05
	0.03
	0.02
	0.06
	0.05
	0.65
	0.39
	<0.0001
	0.38
	0.10
	0.3
	0.71
	

	
	14
	0.06
	0.07
	0.03
	0.12
	0.05
	0.06
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.35
	0.30
	0.12
	0.17
	0.24
	0.13
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.14
	0.13
	0.11
	0.05
	0.06
	0.16
	0.05
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_NK3A20_group
	7
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.00
	0.22
	0.66
	0.02
	<0.0001
	0.89
	0.91
	0.01
	0.97
	

	
	14
	0.08
	0.22
	0.32
	0.23
	0.00
	0.04
	0.24
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.56
	1.37
	1.59
	0.78
	0.51
	1.03
	0.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.05
	0.05
	0.01
	0.03
	0.02
	0.01
	0.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_NK4A136_group
	7
	2.13
	2.19
	2.39
	1.86
	1.81
	1.27
	0.43
	0.68
	0.003
	<0.0001
	0.16
	0.73
	0.13
	0.97
	

	
	14
	2.79
	2.80
	3.24
	2.42
	1.52
	2.28
	0.46
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.60
	2.32
	2.66
	1.18
	1.42
	1.37
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.67
	1.22
	1.14
	1.49
	0.90
	1.14
	0.43
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_NK4B4_group
	7
	0.01
	0.02
	0.05
	0.06
	0.03
	0.06
	0.06
	0.75
	0.52
	<0.0001
	0.54
	0.79
	0.02
	0.31
	

	
	14
	0.09
	0.03
	0.18
	0.12
	0.25
	0.18
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.10
	0.07
	0.10
	0.16
	0.01
	0.06
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.20
	0.38
	0.27
	0.17
	0.09
	0.15
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_UCG_001
	7
	0.21
	0.03
	0.04
	0.11
	0.17
	0.38
	0.09
	0.68
	0.01
	<0.0001
	0.44
	0.13
	0.78
	0.18
	

	
	14
	0.11
	0.21
	0.35
	0.40
	0.47
	0.34
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.82
	0.62
	0.45
	0.73
	0.77
	0.60
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.09
	0.06
	0.09
	0.20
	0.25
	0.08
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_UCG_003
	7
	0.03
	0.00
	0.04
	0.16
	0.07
	0.04
	0.06
	0.24
	0.12
	0.56
	0.83
	0.42
	0.53
	0.82
	

	
	14
	0.00
	0.05
	0.09
	0.08
	0.04
	0.22
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.01
	0.13
	0.03
	0.02
	0.08
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.01
	0.00
	0.01
	0.06
	0.04
	0.06
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_UCG_004
	7
	0.01
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.07
	0.04
	0.13
	<0.0001
	0.0004
	0.02
	0.10
	<0.0001
	0.05
	

	
	14
	0.01
	0.00
	0.01
	0.07
	0.35
	0.13
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.09
	0.04
	0.03
	0.08
	0.19
	0.18
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.10
	0.09
	0.10
	0.03
	0.06
	0.05
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lachnospiraceae_XPB1014_group
	7
	0.35
	0.32
	0.32
	0.23
	0.36
	0.42
	0.08
	0.83
	0.05
	<0.0001
	0.29
	0.62
	0.01
	0.54
	

	
	14
	0.42
	0.43
	0.14
	0.09
	0.03
	0.09
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.01
	0.01
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.00
	0.06
	0.03
	0.00
	0.00
	0.00
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	Lactobacillus
	7
	6.07
	10.00
	9.77
	11.30
	11.50
	11.20
	1.66
	0.91
	0.62
	<0.0001
	0.96
	0.71
	0.21
	0.53
	

	
	14
	12.00
	11.50
	12.00
	10.90
	10.50
	10.00
	1.79
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	14.60
	14.40
	15.70
	15.20
	14.80
	14.00
	1.66
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	7.28
	4.47
	2.25
	4.58
	5.47
	4.88
	1.66
	
	
	
	
	
	
	
	

	Mailhella
	7
	0.11
	0.04
	0.09
	0.05
	0.03
	0.05
	0.02
	0.97
	0.17
	<0.0001
	0.83
	0.28
	0.33
	0.79
	

	
	14
	0.01
	0.02
	0.00
	0.01
	0.01
	0.02
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.03
	0.07
	0.00
	0.01
	0.02
	0.01
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	Marvinbryantia
	7
	0.17
	0.12
	0.13
	0.20
	0.13
	0.07
	0.06
	0.73
	0.87
	<0.0001
	0.92
	0.22
	0.54
	0.94
	

	
	14
	0.11
	0.16
	0.08
	0.07
	0.12
	0.09
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.31
	0.32
	0.37
	0.28
	0.26
	0.34
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.26
	0.22
	0.30
	0.27
	0.26
	0.40
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Megasphaera
	7
	0.80
	0.28
	1.24
	0.61
	0.91
	0.17
	0.38
	0.91
	0.61
	<0.0001
	0.79
	0.73
	0.001
	0.27
	

	
	14
	0.65
	1.47
	1.22
	0.61
	0.73
	0.62
	0.40
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	2.08
	1.87
	2.18
	3.40
	2.76
	3.37
	0.38
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.01
	0.60
	0.61
	0.58
	0.68
	0.75
	0.38
	
	
	
	
	
	
	
	

	Methanosphaera
	7
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.08
	0.21
	0.32
	<0.0001
	0.15
	0.17
	0.17
	0.35
	

	
	14
	0.03
	0.01
	0.03
	0.03
	0.00
	0.05
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.32
	0.30
	0.11
	0.20
	0.04
	0.04
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.74
	0.51
	0.54
	0.57
	0.49
	0.83
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	Mitsuokella
	7
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.01
	0.01
	0.02
	0.97
	0.28
	0.001
	0.41
	0.26
	0.15
	0.18
	

	
	14
	0.00
	0.01
	0.01
	0.04
	0.00
	0.03
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.03
	0.01
	0.03
	0.10
	0.05
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.05
	0.00
	0.05
	0.01
	0.03
	0.02
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	Monoglobus
	7
	0.04
	0.03
	0.12
	0.12
	0.10
	0.11
	0.03
	0.76
	0.13
	0.004
	0.62
	0.49
	0.52
	0.77
	

	
	14
	0.03
	0.03
	0.01
	0.04
	0.02
	0.03
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.06
	0.03
	0.05
	0.06
	0.02
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.00
	0.00
	0.03
	0.03
	0.03
	0.07
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	NK4A214_group
	7
	0.80
	0.99
	0.93
	1.20
	0.42
	0.84
	0.16
	0.39
	0.04
	<0.0001
	0.25
	0.41
	0.80
	0.28
	

	
	14
	0.60
	0.50
	0.44
	0.32
	0.19
	0.40
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.70
	0.47
	0.58
	0.44
	0.28
	0.32
	0.16
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.47
	0.76
	0.78
	0.48
	0.48
	0.73
	0.16
	
	
	
	
	
	
	
	

	Not_Assigned
	7
	19.80
	22.60
	16.20
	17.90
	14.60
	15.90
	1.27
	0.56
	0.01
	<0.0001
	0.04
	0.43
	0.02
	0.17
	

	
	14
	15.90
	15.10
	14.40
	12.40
	13.50
	15.50
	1.36
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	12.60
	13.10
	11.90
	10.80
	9.70
	10.30
	1.27
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	12.80
	16.10
	14.80
	16.50
	15.50
	15.50
	1.27
	
	
	
	
	
	
	
	

	Olsenella
	7
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.02
	0.95
	0.09
	<0.0001
	0.80
	0.49
	0.39
	0.27
	

	
	14
	0.00
	0.00
	0.01
	0.01
	0.00
	0.00
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.07
	0.07
	0.04
	0.05
	0.01
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.07
	0.03
	0.03
	0.02
	0.01
	0.04
	0.02
	
	
	
	
	
	
	
	

	Oribacterium
	7
	0.09
	0.00
	0.18
	0.18
	0.21
	0.16
	0.09
	0.41
	0.06
	<0.0001
	0.63
	0.19
	0.01
	0.23
	

	
	14
	0.07
	0.28
	0.21
	0.19
	0.40
	0.26
	0.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.38
	0.29
	0.26
	0.38
	0.29
	0.26
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.40
	0.45
	0.36
	0.07
	0.26
	0.51
	0.09
	
	
	
	
	
	
	
	

	Oscillibacter
	7
	0.45
	0.49
	1.27
	0.86
	0.83
	0.88
	0.17
	0.66
	0.47
	<0.0001
	0.60
	0.29
	0.54
	0.4
	

	
	14
	0.61
	0.52
	0.36
	0.36
	0.34
	0.31
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.23
	0.32
	0.22
	0.18
	0.09
	0.14
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.12
	0.32
	0.20
	0.18
	0.15
	0.18
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	Oscillospira
	7
	0.25
	0.32
	0.19
	0.38
	0.42
	0.54
	0.07
	0.42
	0.27
	<0.0001
	0.26
	0.55
	0.02
	0.35
	

	
	14
	0.26
	0.36
	0.09
	0.18
	0.15
	0.15
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.08
	0.12
	0.11
	0.10
	0.13
	0.10
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.12
	0.09
	0.20
	0.05
	0.17
	0.15
	0.07
	
	
	
	
	
	
	
	

	Parabacteroides
	7
	0.42
	0.73
	0.38
	0.04
	0.23
	0.20
	0.14
	0.44
	0.17
	0.004
	0.65
	0.87
	0.09
	0.58
	

	
	14
	0.20
	0.37
	0.04
	0.02
	0.09
	0.12
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.02
	0.11
	0.15
	0.15
	0.10
	0.05
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.19
	0.29
	0.10
	0.12
	0.22
	0.21
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	Peptococcus
	7
	0.13
	0.12
	0.13
	0.14
	0.19
	0.07
	0.04
	0.48
	0.05
	<0.0001
	0.36
	0.42
	0.00
	0.91
	

	
	14
	0.03
	0.06
	0.08
	0.05
	0.02
	0.04
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.23
	0.30
	0.22
	0.12
	0.16
	0.06
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.07
	0.06
	0.10
	0.11
	0.09
	0.08
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Phascolarctobacterium
	7
	2.03
	2.00
	2.23
	1.79
	1.44
	1.84
	0.27
	0.85
	0.04
	<0.0001
	0.33
	0.06
	0.18
	0.13
	

	
	14
	2.72
	2.07
	1.14
	1.15
	1.74
	1.36
	0.28
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.20
	1.25
	1.28
	1.16
	1.27
	1.50
	0.27
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.85
	1.28
	1.23
	0.89
	1.20
	1.06
	0.27
	
	
	
	
	
	
	
	

	possible_genus_Sk018
	7
	0.00
	0.04
	0.03
	0.07
	0.06
	0.04
	0.06
	0.22
	0.12
	0.001
	0.21
	0.14
	0.002
	0.23
	

	
	14
	0.02
	0.00
	0.02
	0.02
	0.00
	0.05
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.00
	0.33
	0.38
	0.02
	0.06
	0.01
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Prevotella
	7
	22.00
	18.50
	20.10
	20.10
	19.60
	20.10
	2.30
	0.8
	0.11
	<0.0001
	0.41
	0.45
	0.31
	0.03
	

	
	14
	17.50
	26.70
	29.80
	30.20
	30.40
	26.00
	2.46
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	18.00
	21.50
	19.50
	22.50
	21.70
	22.50
	2.30
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	16.50
	11.60
	14.50
	13.70
	15.50
	14.40
	2.30
	
	
	
	
	
	
	
	

	Prevotellaceae_NK3B31_group
	7
	1.88
	3.23
	4.16
	3.10
	5.02
	5.85
	0.61
	0.91
	0.92
	<0.0001
	0.41
	<0.0001
	0.003
	0.04
	

	
	14
	6.98
	4.55
	2.44
	3.74
	3.55
	3.75
	0.61
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.42
	1.82
	1.25
	1.37
	1.16
	1.16
	0.61
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	3.90
	3.52
	3.83
	4.39
	3.13
	3.11
	0.61
	
	
	
	
	
	
	
	

	Prevotellaceae_UCG_001
	7
	0.53
	0.73
	0.69
	0.64
	0.52
	0.70
	0.14
	0.85
	0.92
	<0.0001
	0.84
	0.54
	0.98
	0.86
	

	
	14
	0.44
	0.05
	0.20
	0.25
	0.07
	0.25
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.02
	0.00
	0.04
	0.00
	0.03
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.01
	0.20
	0.14
	0.13
	0.14
	0.12
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	Prevotellaceae_UCG_003
	7
	0.69
	1.09
	2.28
	1.63
	1.92
	2.07
	0.23
	0.41
	0.49
	<0.0001
	0.73
	0.004
	0.05
	0.05
	

	
	14
	1.38
	1.23
	0.72
	0.70
	1.14
	1.07
	0.25
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.31
	0.36
	0.34
	0.31
	0.45
	0.44
	0.23
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.21
	1.15
	1.23
	1.41
	0.86
	0.81
	0.23
	
	
	
	
	
	
	
	

	Prevotellaceae_UCG_004
	7
	0.32
	0.32
	0.31
	0.21
	0.18
	0.11
	0.06
	0.96
	0.33
	<0.0001
	0.98
	0.93
	0.04
	0.79
	

	
	14
	0.03
	0.02
	0.00
	0.03
	0.00
	0.12
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.00
	0.00
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.02
	0.02
	0.03
	0.03
	0.11
	0.01
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Pseudobutyrivibrio
	7
	0.00
	0.00
	0.05
	0.00
	0.02
	0.02
	0.06
	0.35
	0.98
	<0.0001
	0.76
	0.9
	0.92
	0.27
	

	
	14
	0.02
	0.01
	0.08
	0.03
	0.02
	0.04
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.19
	0.20
	0.14
	0.11
	0.06
	0.31
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.00
	0.05
	0.05
	0.04
	0.08
	0.05
	0.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	Rikenellaceae_RC9_gut_group
	7
	4.03
	4.48
	3.42
	4.20
	2.66
	3.16
	0.58
	0.55
	0.06
	<0.0001
	0.24
	0.29
	0.69
	0.95
	

	
	14
	3.03
	4.42
	3.56
	2.55
	2.63
	2.93
	0.62
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.84
	2.38
	2.17
	2.08
	1.85
	1.65
	0.58
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	3.35
	4.89
	4.59
	3.63
	4.37
	3.82
	0.58
	
	
	
	
	
	
	
	

	Roseburia
	7
	2.10
	1.39
	1.75
	2.11
	1.84
	1.52
	0.41
	0.4
	0.03
	0.24
	0.78
	0.71
	0.21
	0.44
	

	
	14
	2.92
	2.02
	2.02
	1.82
	1.45
	1.53
	0.44
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	2.01
	2.01
	1.67
	1.28
	1.21
	0.94
	0.41
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.54
	2.30
	2.37
	1.94
	1.71
	1.07
	0.41
	
	
	
	
	
	
	
	

	Ruminococcus
	7
	1.78
	1.38
	2.19
	1.87
	1.33
	1.32
	0.30
	0.62
	0.81
	0.04
	0.4
	0.17
	0.38
	0.42
	

	
	14
	1.89
	2.40
	1.57
	1.43
	1.73
	1.74
	0.33
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	2.17
	2.00
	2.19
	2.21
	2.39
	1.79
	0.30
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.32
	2.13
	1.82
	1.26
	1.52
	2.01
	0.30
	
	
	
	
	
	
	
	

	Selenomonas
	7
	0.71
	0.12
	0.14
	0.07
	0.22
	-0.01
	0.17
	0.73
	0.11
	<0.0001
	0.72
	0.46
	0.20
	0.25
	

	
	14
	0.37
	0.40
	0.62
	0.34
	0.07
	0.21
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.75
	0.82
	0.79
	0.56
	0.54
	0.72
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.37
	0.26
	0.47
	0.32
	0.53
	0.62
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	Shuttleworthia
	7
	0.01
	0.06
	0.02
	0.05
	0.04
	0.02
	0.03
	0.71
	0.19
	0.02
	0.57
	0.69
	0.26
	0.49
	

	
	14
	0.03
	0.06
	0.07
	0.09
	0.11
	0.12
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.03
	0.06
	0.07
	0.04
	0.06
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.02
	0.01
	0.09
	0.03
	0.07
	0.02
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	Solobacterium
	7
	0.08
	0.13
	0.30
	0.22
	0.20
	0.18
	0.08
	0.46
	0.04
	<0.0001
	0.65
	0.27
	0.02
	0.44
	

	
	14
	0.15
	0.23
	0.17
	0.15
	0.18
	0.16
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.71
	0.52
	0.58
	0.33
	0.44
	0.34
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.48
	0.47
	0.64
	0.34
	0.41
	0.54
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	Sphaerochaeta
	7
	0.02
	0.23
	0.04
	0.11
	0.06
	0.06
	0.08
	0.84
	0.95
	<0.0001
	0.23
	0.97
	0.65
	0.59
	

	
	14
	0.01
	0.05
	0.00
	0.03
	0.00
	0.02
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.06
	0.04
	0.00
	0.00
	0.01
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.14
	0.28
	0.32
	0.40
	0.25
	0.25
	0.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	Streptococcus
	7
	0.81
	0.93
	0.78
	0.00
	0.05
	-0.05
	0.51
	0.94
	0.52
	0.002
	0.96
	1.00
	0.00
	1.0
	

	
	14
	0.00
	0.03
	0.01
	0.06
	0.03
	0.14
	0.55
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.25
	0.01
	0.07
	1.71
	1.77
	1.85
	0.51
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.25
	1.41
	0.92
	0.83
	1.03
	0.76
	0.51
	
	
	
	
	
	
	
	

	Subdoligranulum
	7
	0.23
	0.37
	0.81
	0.34
	0.69
	0.32
	0.17
	0.69
	0.42
	<0.0001
	0.29
	0.4
	0.66
	0.37
	

	
	14
	0.47
	0.47
	0.72
	0.42
	0.55
	0.51
	0.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.40
	1.05
	1.21
	1.28
	1.23
	1.28
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.44
	1.32
	1.23
	1.09
	1.12
	1.17
	0.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	Succinivibrio
	7
	3.23
	1.46
	1.46
	0.78
	4.23
	1.93
	0.61
	0.6
	0.25
	0.005
	0.12
	0.71
	0.46
	0.03
	

	
	14
	0.88
	1.03
	1.30
	2.19
	1.91
	2.06
	0.65
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.03
	0.74
	1.15
	0.73
	1.15
	1.12
	0.61
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.09
	1.23
	1.02
	1.39
	1.25
	0.45
	0.61
	
	
	
	
	
	
	
	

	Sutterella
	7
	0.00
	0.00
	0.03
	0.00
	0.00
	0.03
	0.04
	0.49
	0.38
	<0.0001
	0.91
	0.87
	0.36
	0.65
	

	
	14
	0.00
	0.01
	0.01
	0.02
	0.00
	0.07
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.03
	0.10
	0.06
	0.01
	0.02
	0.01
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.18
	0.08
	0.16
	0.10
	0.13
	0.11
	0.04
	
	
	
	
	
	
	
	

	Terrisporobacter
	7
	0.10
	0.13
	0.18
	0.13
	0.08
	0.04
	0.15
	0.52
	0.9
	<0.0001
	0.71
	0.76
	0.80
	0.64
	

	
	14
	0.10
	0.07
	0.05
	0.04
	0.01
	0.03
	0.16
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.16
	0.09
	0.21
	0.11
	0.16
	0.12
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.29
	1.45
	1.55
	1.62
	1.20
	1.76
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	Treponema
	7
	3.80
	3.13
	3.38
	3.04
	1.94
	3.04
	0.77
	0.58
	0.13
	<0.0001
	0.41
	0.92
	0.57
	0.23
	

	
	14
	3.11
	2.20
	2.23
	1.50
	0.84
	1.67
	0.82
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.75
	0.57
	0.94
	0.27
	0.19
	0.18
	0.77
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	3.23
	5.72
	4.77
	5.33
	3.17
	5.27
	0.77
	
	
	
	
	
	
	
	

	Turicibacter
	7
	0.08
	0.04
	0.03
	0.02
	0.03
	0.00
	0.03
	0.48
	0.39
	<0.0001
	0.67
	0.3
	0.22
	0.88
	

	
	14
	0.06
	0.06
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.01
	0.02
	0.00
	0.00
	0.01
	0.00
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.10
	0.06
	0.10
	0.16
	0.04
	0.15
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	UCG_002
	7
	1.83
	1.57
	1.10
	1.40
	0.95
	1.13
	0.22
	0.89
	0.22
	<0.0001
	0.43
	0.10
	0.14
	0.98
	

	
	14
	0.66
	0.52
	0.57
	0.58
	0.17
	0.35
	0.24
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.51
	0.70
	0.68
	0.35
	0.37
	0.59
	0.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.66
	1.03
	1.03
	0.86
	1.13
	1.44
	0.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	UCG_003
	7
	0.13
	0.13
	0.04
	0.15
	0.04
	0.05
	0.03
	0.22
	0.17
	<0.0001
	0.20
	0.10
	0.86
	0.62
	

	
	14
	0.00
	0.10
	0.01
	0.00
	0.00
	0.02
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.04
	0.01
	0.01
	0.01
	0.00
	0.00
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.00
	0.03
	
	
	
	
	
	
	
	

	UCG_004
	7
	0.24
	0.10
	0.10
	0.55
	0.03
	0.03
	0.14
	0.35
	0.43
	<0.0001
	0.29
	0.42
	0.70
	0.84
	

	
	14
	0.10
	0.10
	0.06
	0.08
	0.04
	0.07
	0.15
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.18
	0.15
	0.24
	0.05
	0.10
	0.10
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.47
	0.67
	0.65
	0.62
	0.47
	0.42
	0.14
	
	
	
	
	
	
	
	

	UCG_005
	7
	0.22
	1.04
	1.00
	0.92
	0.65
	0.69
	0.24
	0.53
	0.15
	<0.0001
	0.14
	0.73
	0.76
	0.05
	

	
	14
	0.97
	0.83
	0.59
	0.51
	0.60
	0.48
	0.26
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.80
	0.66
	0.46
	0.40
	0.44
	0.43
	0.24
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	1.34
	2.42
	1.60
	1.82
	1.37
	1.63
	0.24
	
	
	
	
	
	
	
	

	UCG_008
	7
	0.06
	0.06
	0.09
	0.44
	0.32
	0.32
	0.26
	0.05
	<0.0001
	<0.0001
	0.99
	0.07
	0.001
	0.98
	

	
	14
	0.04
	0.05
	0.08
	0.65
	0.45
	0.78
	0.28
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.18
	0.24
	0.87
	1.55
	1.92
	2.10
	0.26
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	3.98
	3.12
	3.84
	4.99
	4.11
	4.94
	0.26
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 



Treatments were (1) milk replacer: commercial milk substitute rich in animal fat and coconut oil (CO), milk substitute rich in polar lipids (PO), or milk substitute rich in soy lipids (SO) administered until day 7; and (2) diet: solid feed containing soy lipids (SD) or lipids from cow milk fat globular membranes (PD) fed from d 0 to d 21. All piglets received a commercial diet from d 21 to 42.


Supplemental Table 3. Effects of milk replacers (MR) and diets on alpha diversity measures at the feature level in piglets during the nursery phase.
	
	
	PD
	SD
	
	P-value

	Method
	Time, d
	CO
	PO
	SO
	CO
	PO
	SO
	SEM
	MR
	Diet
	Time
	MR*Diet
	Time*MR
	Time*Diet
	MR*Diet*Time

	Chao1
	7
	247
	266
	255
	270
	267
	261
	16.9
	0.93
	0.26
	<0.0001
	0.76
	0.55
	0.05
	0.94

	
	14
	267
	259
	255
	262
	248
	254
	18.2
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	285
	277
	279
	251
	231
	239
	16.8
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	286
	319
	322
	299
	322
	292
	16.6
	
	
	
	
	
	
	

	Shannon
	7
	4.74
	4.70
	4.82
	4.83
	4.74
	4.79
	0.09
	0.99
	0.35
	<0.0001
	0.99
	0.09
	0.14
	0.23

	
	14
	4.89
	4.81
	4.70
	4.72
	4.79
	4.82
	0.09
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	4.85
	4.76
	4.73
	4.66
	4.61
	4.64
	0.08
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	4.91
	5.13
	5.12
	4.97
	5.09
	4.99
	0.07
	
	
	
	
	
	
	

	Simpson
	7
	0.98
	0.98
	0.99
	0.99
	0.98
	0.98
	0.004
	0.84
	0.76
	<0.0001
	0.54
	0.62
	0.81
	0.27

	
	14
	0.99
	0.98
	0.98
	0.98
	0.99
	0.99
	0.003
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	0.98
	0.98
	0.98
	0.98
	0.98
	0.98
	0.002
	
	
	
	
	
	
	

	
	42
	0.99
	0.99
	0.99
	0.99
	0.99
	0.99
	0.002
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 


Treatments were (1) milk replacer: commercial milk substitute rich in animal fat and coconut oil (CO); milk substitute rich in polar lipids (PO); or milk substitute rich in soy lipids (SO) administered until day 7; and (2) diet: solid feed containing soy lipids (SD) or lipids from cow milk fat globular membranes (PD) fed from d 0 to d 21. All piglets received a commercial diet from d 21 to 42.






Supplemental Table 4. Effects of diet on plasma concentrations lipid mediators and fatty acids in piglets during the nursery phase.

	
	
	Diet
	
	P-value

	Lipid mediator, fmol/uL 
	Time, d
	PD
	SD
	SEM
	Diet
	MR
	Time
	Diet*MR
	Diet*Time
	Time*MR
	Diet*MR*Time

	TBX2, fmol/μL
	7
	2.46
	2.93
	0.221
	0.06
	0.72
	< 0.001
	0.54
	0.04
	0.63
	0.51

	
	14
	2.02
	1.93
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	1.57
	2.44
	
	
	
	
	
	
	
	

	PGE2, amol/μL
	7
	332
	369
	117.2
	0.04
	0.53
	<0.0001
	0.67
	0.37
	0.56
	0.36

	
	14
	1040
	1299
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	300
	650
	
	
	
	
	
	
	
	

	12(S)-HHTrE, amol/μL
	7
	488
	1027
	199.1
	0.15
	0.60
	0.86
	0.51
	0.19
	0.26
	0.20

	
	14
	713
	612
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	485
	879
	
	
	
	
	
	
	
	

	LEA, amol/μL
	7*
	580
	740
	32.2
	<0.0001
	0.92
	0.21
	0.77
	0.001
	0.79
	0.10

	
	14*
	480
	750
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	440
	810
	
	
	
	
	
	
	
	

	DHEA, amol/μL
	7
	58.1
	72.5
	7.56
	0.004
	0.70
	0.01
	0.64
	0.43
	0.99
	0.93

	
	14*
	40.0
	70.0
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	30.0
	60.0
	
	
	
	
	
	
	
	

	AEA, amol/μL
	7
	1162
	1148
	49.6
	0.43
	0.49
	<0.0001
	0.29
	0.93
	0.76
	0.46

	
	14
	1057
	1006
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	830
	806
	
	
	
	
	
	
	
	

	PEA, amol/μL
	7
	815
	748
	25.4
	0.007
	0.91
	<0.0001
	0.87
	0.95
	0.54
	0.38

	
	14*
	610
	530
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	576
	516
	
	
	
	
	
	
	
	

	OEA, fmol/μL
	7
	4.33
	4.27
	0.130
	0.81
	0.14
	<0.0001
	0.49
	0.83
	0.70
	0.35

	
	14
	2.39
	2.42
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.98
	2.08
	
	
	
	
	
	
	
	

	SEA, fmol/μL
	7
	3.45
	3.27
	0.108
	0.03
	0.42
	<0.0001
	0.92
	0.76
	0.62
	0.90

	
	14*
	2.55
	2.27
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	2.43
	2.31
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-EPG, amol/μL
	7
	241
	304
	65.6
	0.14
	0.53
	0.01
	0.78
	0.91
	0.44
	0.79

	
	14
	45.2
	128
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	104
	222
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-DHG, amol/μL
	7
	2466
	2724
	196.0
	0.001
	0.69
	<0.0001
	0.82
	0.11
	0.87
	0.99

	
	14
	171
	431
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	490
	1470
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-LG, fmol/μL
	7*
	176
	343
	22.3
	<0.0001
	0.72
	<0.0001
	0.06
	0.0001
	0.98
	0.92

	
	14*
	86.4
	199
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	135
	454
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-AG, fmol/μL
	7
	33.7
	29.5
	17.3
	0.30
	0.58
	0.10
	0.47
	0.34
	0.44
	0.58

	
	14
	36.7
	80.9
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	20.4
	24.8
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-DPG, fmol/μL
	7
	19.1
	15.0
	1.78
	0.75
	0.69
	<0.0001
	0.86
	0.06
	0.77
	0.67

	
	14
	2.01
	0.45
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1.91
	6.17
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-OG, fmol/μL
	7
	65.9
	74.0
	6.68
	0.001
	0.75
	<0.0001
	0.24
	0.002
	0.60
	0.58

	
	14
	40.0
	41.9
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	69.7
	116.0
	
	
	
	
	
	
	
	

	SDA, fmol/μL
	7
	22.5
	21.7
	2.97
	<0.0001
	0.79
	0.24
	0.84
	<0.0001
	0.86
	1.00

	
	14*
	7.95
	25.8
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	4.09
	34.7
	
	
	
	
	
	
	
	

	DPEA(n-6), amol/μL
	7
	21.12
	23.52
	2.55
	0.29
	0.37
	<0.0001
	0.35
	<0.01
	0.66
	0.54

	
	14
	16.16
	15.20
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	20.00
	10.00
	
	
	
	
	
	
	
	

	DPEA(n-3), amol/μL
	7
	66.68
	72.15
	6.02
	0.15
	0.11
	<0.0001
	0.16
	0.43
	1.00
	0.05

	
	14
	44.48
	60.69
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	40.73
	42.68
	
	
	
	
	
	
	
	

	EPA, fmol/μL
	7
	74.2
	79.8
	4.82
	<0.0001
	0.61
	<0.0001
	0.83
	<0.0001
	0.91
	0.99

	
	14*
	52.3
	86.5
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	53.0
	129
	
	
	
	
	
	
	
	

	DHA, fmol/μL
	7*
	315
	383
	14.5
	<0.0001
	0.07
	<0.0001
	0.78
	0.03
	0.79
	0.95

	
	14*
	182
	267
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	105
	250
	
	
	
	
	
	
	
	

	AA, fmol/μL
	7
	1471
	1465
	58.4
	0.25
	0.88
	<0.0001
	1.00
	0.24
	1.00
	0.85

	
	14
	929
	923
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	888
	1058
	
	
	
	
	
	
	
	

	DPA (n-3), fmol/μL
	7
	142
	145
	8.57
	0.01
	0.28
	<0.0001
	0.56
	0.10
	0.66
	0.82

	
	14
	80.1
	96.0
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	41.5
	80.8
	
	
	
	
	
	
	
	

	DPA (n-6), fmol/μL
	7
	60.8
	56.3
	3.09
	0.003
	0.72
	<0.0001
	0.61
	0.61
	1.00
	0.66

	
	14
	37.3
	29.1
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	27.9
	17.3
	
	
	
	
	
	
	
	

	LA, pmol/μL
	7*
	6.89
	8.62
	0.46
	<0.0001
	0.74
	0.18
	0.89
	<0.0001
	0.70
	0.54

	
	14*
	6.07
	9.23
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	4.80
	12.10
	
	
	
	
	
	
	
	

	13-HODE-EA, amol/μL
	7
	11.60
	12.39
	2.55
	.
	0.30
	0.18
	0.32
	0.20
	0.40
	0.71

	
	14
	8.77
	18.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	12.89
	20.22
	
	
	
	
	
	
	
	

	13-HODE-G, amol/μL
	7
	734
	1422
	374.3
	<0.0001
	0.67
	<0.0001
	0.46
	<0.0001
	0.95
	0.74

	
	14*
	750
	1550
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	1440
	6350
	
	
	
	
	
	
	
	

	18-HEPE, amol/μL
	7
	593
	491
	59.8
	0.04
	0.87
	0.33
	0.58
	<0.0001
	0.17
	0.24

	
	14
	683
	585
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	330
	820
	
	
	
	
	
	
	
	

	5(S),15(S)-DiHETE, amol/μL
	7*
	690
	1340
	175.1
	<0.0001
	0.89
	0.001
	0.13
	<0.0001
	0.68
	0.81

	
	14*
	640
	2500
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	290
	2710
	
	
	
	
	
	
	
	

	13(S)-HOTrE, fmol/μL
	7*
	2.54
	7.61
	0.50
	<0.0001
	0.94
	<0.0001
	0.72
	<0.0001
	0.49
	0.69

	
	14*
	4.00
	13.0
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	3.64
	15.5
	
	
	
	
	
	
	
	

	15-HEPE, amol/μL
	7
	276
	306
	117.5
	0.09
	0.79
	<0.0001
	0.74
	0.02
	0.58
	0.65

	
	14*
	560
	1100
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	144
	97
	
	
	
	
	
	
	
	

	12-HETE, fmol/μL
	7
	1.69
	1.84
	0.26
	0.02
	0.98
	0.002
	0.68
	0.02
	0.95
	0.87

	
	14
	1.13
	1.20
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	1.39
	2.76
	
	
	
	
	
	
	
	

	9-HODE, fmol/μL
	7
	222
	307
	55.3
	<0.0001
	0.94
	<0.0001
	1.00
	<0.0001
	1.00
	0.91

	
	14*
	349
	484
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	317
	889
	
	
	
	
	
	
	
	

	13-HODE, fmol/μL
	7*
	20.8
	37.6
	3.57
	<0.0001
	0.77
	<0.0001
	0.84
	<0.0001
	0.98
	0.97

	
	14*
	29.2
	53.8
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	26.5
	79.9
	
	
	
	
	
	
	
	

	15-HETE, fmol/μL
	7
	1.63
	1.69
	0.48
	0.05
	0.85
	0.004
	0.78
	0.01
	0.92
	0.88

	
	14
	1.31
	1.18
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	1.53
	4.06
	
	
	
	
	
	
	
	

	13-KODE, fmol/μL
	7
	10.5
	14.9
	20.5
	0.003
	0.81
	0.004
	0.83
	0.004
	0.99
	0.99

	
	14
	12.6
	29.2
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	12.7
	144
	
	
	
	
	
	
	
	

	15-KETE, fmol/μL
	7
	3.97
	4.03
	1.94
	0.01
	0.66
	0.002
	0.71
	0.003
	0.98
	0.97

	
	14
	2.87
	3.30
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	3.48
	15.60
	
	
	
	
	
	
	
	

	11-HETE, amol/μL
	7
	871
	851
	184.4
	0.11
	0.84
	0.002
	0.61
	0.01
	0.91
	0.84

	
	14
	677
	603
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	840
	1700
	
	
	
	
	
	
	
	

	14-HDHA + 7-HDHA, amol/μL
	7
	241
	235
	45.2
	0.82
	0.76
	<0.0001
	0.38
	0.52
	0.83
	0.96

	
	14
	ND
	43
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	62
	ND
	
	
	
	
	
	
	
	

	4-HDHA, amol/μL
	7
	614
	676
	196.7
	0.01
	0.94
	0.02
	0.98
	0.02
	0.81
	0.87

	
	14
	ND
	288
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	30
	1100
	
	
	
	
	
	
	
	

	5-HETE, amol/μL
	7
	1793
	1601
	365.1
	0.06
	0.91
	0.0004
	0.88
	0.002
	0.95
	0.90

	
	14
	916
	885
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	1340
	3390
	
	
	
	
	
	
	
	

	17-HDPA, amol/μL
	7
	5088
	4653
	723.5
	0.73
	0.91
	0.01
	0.96
	0.17
	0.91
	0.91

	
	14
	3283
	2589
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	1970
	3748
	
	
	
	
	
	
	
	

	15-HETrE, amol/μL
	7
	160
	18.0
	69.0
	0.01
	0.32
	0.02
	0.52
	0.57
	0.79
	0.60

	
	14*
	230
	ND
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	310
	230
	
	
	
	
	
	
	
	

	12-HETrE, amol/μL
	7
	187
	257
	30.6
	0.27
	0.78
	0.08
	0.84
	0.01
	0.23
	0.19

	
	14
	208
	130
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	110
	210
	
	
	
	
	
	
	
	

	5-KETE, ¸fmol/μL
	7
	2.25
	2.19
	1.22
	0.01
	0.73
	0.001
	0.66
	0.003
	0.97
	0.95

	
	14
	1.50
	2.13
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21*
	2.19
	9.78
	
	
	
	
	
	
	
	

	RVE1, amol/μL
	7
	22.1
	20.0
	2.89
	0.76
	0.84
	<0.0001
	0.59
	0.91
	0.95
	0.71

	
	14
	ND
	ND
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	ND
	ND
	
	
	
	
	
	
	
	

	Maresin 1, amol/μL
	7
	ND
	ND
	267.2
	0.55
	0.20
	0.12
	0.47
	0.81
	0.08
	0.76

	
	14
	159
	221
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	389
	718
	
	
	
	
	
	
	
	

	1/2-PG, fmol/μL
	7
	392
	392
	27.1
	0.51
	1.00
	0.75
	0.15
	0.18
	0.92
	0.95

	
	14
	389
	370
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	21
	338
	408
	
	
	
	
	
	
	
	

	DGLA, fmol/μL
	7
	209
	208
	11.3
	0.002
	0.30
	<0.0001
	0.84
	0.01
	0.86
	0.28

	
	14
	109
	127
	
	
	
	
	
	
	
	

	 
	21*
	80.4
	148
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 


ND= not detected 
*indicates siginificant difference between diets at that timepoint
TBX2 (thromboxane B₂), PGE₂ (prostaglandin E₂), 12(S)-HHTrE [12(S)-hydroxyheptadecatrienoic acid], LEA (linoleoyl ethanolamide), DHEA (docosahexaenoyl ethanolamide), AEA (arachidonoyl ethanolamide), PEA (palmitoyl ethanolamide), OEA (oleoyl ethanolamide), SEA (stearoyl ethanolamide), 1/2-EPG (1- or 2-eicosapentaenoylglycerol), 1/2-DHG (1- or 2-docosahexaenoylglycerol), 1/2-LG (1- or 2-linoleoylglycerol), 1/2-AG (1- or 2-arachidonoylglycerol), 1/2-DPG (1- or 2-docosapentaenoylglycerol), 1/2-OG (1- or 2-oleoylglycerol), SDA (stearidonic acid), DPEA(n-6) [docosapentaenoyl ethanolamide (n-6)], DPEA(n-3) [docosapentaenoyl ethanolamide (n-3)], EPA (eicosapentaenoic acid), DHA (docosahexaenoic acid), AA (arachidonic acid), DPA(n-3) [docosapentaenoic acid (n-3)], DPA(n-6) [docosapentaenoic acid (n-6)], LA (linoleic acid), 13-HODE-EA (13-hydroxyoctadecadienoyl ethanolamide), 13-HODE-G (13-hydroxyoctadecadienoyl glycerol), 18-HEPE (18-hydroxyeicosapentaenoic acid), 5(S),15(S)-DiHETE [5(S),15(S)-dihydroxyeicosatetraenoic acid], 13(S)-HOTrE [13-hydroxyoctadecatrienoic acid], 15-HEPE (15-hydroxyeicosapentaenoic acid), 12-HETE (12-hydroxyeicosatetraenoic acid), 9-HODE (9-hydroxyoctadecadienoic acid), 13-HODE (13-hydroxyoctadecadienoic acid), 15-HETE (15-hydroxyeicosatetraenoic acid), 13-KODE (13-keto-octadecadienoic acid), 15-KETE (15-keto-eicosatetraenoic acid), 11-HETE (11-hydroxyeicosatetraenoic acid), 14-HDHA (14-hydroxydocosahexaenoic acid), 7-HDHA (7-hydroxydocosahexaenoic acid), 4-HDHA (4-hydroxydocosahexaenoic acid), 5-HETE (5-hydroxyeicosatetraenoic acid), 17-HDPA (17-hydroxydocosapentaenoic acid), 15-HETrE (15-hydroxyeicosatrienoic acid), 12-HETrE (12-hydroxyeicosatrienoic acid), 5-KETE (5-keto-eicosatetraenoic acid), RVE1 (resolvin E1), Maresin 1, 1/2-PG (1- or 2-palmitoylglycerol), and DGLA (dihomo-γ-linolenic acid).








Supplemental Figure 1. Partial least squares discriminant analysis of endocannabinoids and lipid mediators concentrations in plasma on day 7, 14, and 21 of the nursery phase in piglets fed a commercial milk substitute rich in animal fat lipids and coconut oil (CO); a milk substitute rich in polar lipids (PO) or milk substitute rich in soy lipids (SO). A: two-dimensional partial least squares discriminant (PLS-DA) score plot. B: variable importance projection (VIP) scores analysis based on component 1 of the PLS-DA used to rank the relative contribution of lipids to the variance between treatments. C: heatmap clustering analysis of the plasma endocannabinoids and lipid mediators influenced by milk replacer treatments. D: heatmap group averages. Plasma endocannabinoids and lipids mediators data were obtained using a LC–MS/MS custom assay.
[image: ]

Supplemental Figure 2. Partial least squares discriminant analysis and hierarchical grouping of endocannabinoids and lipid mediator concentrations in plasma on day 7, 14, and 21 of the nursery phase in piglets fed a diet rich in soy lipids (SD) or a diet rich in polar lipids from cow milk fat globular membranes (PD). A: two-dimensional partial least squares discriminant (PLS-DA) score plot. B: variable importance projection (VIP) scores analysis based on component 1 of the PLS-DA used to rank the relative contribution of lipids to the variance between treatments. C: heatmap clustering analysis of the plasma endocannabinoids and lipid mediators influenced by milk replacer treatments. D: heatmap group averages. Plasma endocannabinoids and lipids mediator concentrations were obtained using a LC–MS/MS custom assay. 
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