Table S5 Correlation analysis between fecal microbiota and serum growth factors in weaning piglets
	
	
	IgG
	IgM
	IgA
	CRP
	Cortisol
	IGF-1
	T3
	T4
	Insulin
	Zonulin
	DAO
	D-lactate
	LPS

	phylum levels
	Firmicutes
	0.495*
	-0.038
	0.216
	0.260
	0.371#
	0.161
	0.112
	0.215
	0.217
	-0.566**
	0.183
	0.052
	0.172

	
	Bacteroidetes
	-0.236
	0.066
	-0.018
	-0.408#
	-0.349
	-0.162
	-0.223
	-0.135
	0.033
	0.271
	-0.218
	0.000
	-0.053

	
	Bacteroidetes/Firmicutes
	-0.410#
	-0.033
	-0.157
	-0.401#
	-0.353
	-0.217
	-0.183
	-0.143
	0.075
	0.457*
	0.183
	0.010
	-0.122

	
	Proteobacteria
	0.250
	0.247
	0.160
	0.247
	0.116
	0.138
	0.055
	0.301
	0.208
	0.255
	-0.023
	-0.141
	-0.043

	
	Synergistetes
	-0.484*
	-0.049
	-0.361
	0.059
	0.080
	0.093
	0.066
	0.102
	0.150
	0.390#
	0.119
	0.039
	-0.136

	
	Spirochaetes
	-0.004
	0.179
	-0.243
	-0.301
	0.053
	0.278
	0.154
	0.085
	0.044
	-0.034
	-0.111
	0.133
	-0.021

	
	Actinobacteria
	0.178
	0.218
	0.387#
	0.104
	0.308
	0.052
	0.108
	0.379#
	0.403#
	0.254
	-0.116
	-0.332
	-0.139

	
	Tenericutes
	0.385#
	0.357
	0.418#
	0.481*
	0.088
	0.328
	0.041
	0.237
	0.258
	-0.076
	-0.137
	-0.078
	-0.284

	
	Chloroflexi
	-0.015
	0.478*
	0.107
	-0.460*
	0.137
	0.158
	0.627**
	0.023
	0.182
	0.234
	-0.087
	0.086
	0.185

	
	Acidobacteria
	0.066
	0.335
	0.178
	-0.443*
	0.064
	0.089
	0.374#
	0.076
	0.204
	0.265
	0.062
	0.089
	-0.152

	
	Chlamydiae
	0.048
	0.009
	0.265
	0.350
	0.142
	0.174
	0.451#
	0.108
	0.159
	-0.094
	0.025
	-0.005
	-0.286

	family levels
	Ruminococcaceae
	0.495*
	0.061
	0.298
	0.188
	0.299
	0.013
	-0.005
	0.271
	0.081
	-0.385#
	0.192
	0.207
	0.253

	
	Muribaculaceae
	-0.163
	0.056
	0.036
	-0.452*
	-0.347
	-0.150
	-0.216
	-0.116
	0.143
	0.141
	-0.189
	0.046
	0.019

	
	Erysipelotrichaceae
	-0.025
	0.113
	-0.002
	-0.238
	-0.140
	0.152
	0.168
	-0.253
	-0.099
	-0.219
	-0.369#
	-0.267
	0.150

	
	Lactobacillaceae
	0.205
	-0.045
	0.064
	0.212
	-0.270
	0.427#
	-0.085
	-0.131
	0.039
	-0.008
	-0.353
	-0.378#
	-0.404#

	
	Christensenellaceae
	-0.038
	-0.125
	-0.146
	0.094
	0.260
	-0.234
	-0.012
	0.214
	0.314
	-0.447*
	0.370#
	0.225
	0.063

	
	Lachnospiraceae
	0.529*
	-0.104
	0.178
	0.194
	0.248
	0.124
	0.176
	0.500*
	0.177
	-0.321
	0.392#
	0.251
	0.425#

	
	Bacteroidaceae
	-0.053
	0.097
	-0.028
	0.348
	0.338
	-0.114
	0.165
	-0.004
	-0.231
	0.088
	0.075
	-0.110
	0.113

	
	Acidaminococcaceae
	-0.023
	-0.239
	-0.049
	0.373#
	0.351
	-0.018
	-0.076
	0.220
	0.302
	0.179
	0.521*
	0.274
	-0.180

	
	Enterobacteriaceae
	-0.320
	-0.443*
	-0.241
	0.417#
	-0.151
	-0.226
	-0.299
	-0.253
	-0.101
	0.232
	0.050
	-0.133
	-0.106

	
	Synergistaceae
	-0.484*
	-0.049
	-0.361
	0.059
	-0.080
	-0.093
	0.066
	0.102
	-0.150
	0.390#
	0.119
	0.039
	-0.136

	genus levels
	uncultured_bacterium_f_Muribaculaceae
	0.228
	0.290
	0.288
	-0.083
	-0.324
	0.230
	-0.063
	0.047
	-0.221
	-0.039
	-0.160
	0.118
	0.018

	
	Ruminococcaceae_UCG-002
	0.425#
	0.171
	0.261
	-0.144
	0.109
	0.174
	0.114
	0.060
	0.266
	-0.403#
	-0.032
	0.155
	0.395#

	
	Lactobacillus
	0.205
	-0.045
	0.064
	0.212
	-0.270
	0.427#
	-0.085
	-0.131
	0.039
	-0.008
	-0.353
	-0.378#
	-0.404#

	
	uncultured_bacterium_f_Erysipelotrichaceae
	-0.053
	0.149
	0.002
	-0.292
	-0.153
	0.164
	0.160
	-0.306
	-0.078
	-0.207
	-0.404#
	-0.294
	0.081

	
	Bacteroides
	-0.053
	0.097
	-0.028
	0.348
	0.338
	-0.114
	0.165
	-0.004
	-0.231
	0.088
	0.075
	-0.110
	0.113

	
	uncultured_bacterium_f_Christensenellaceae
	0.005
	-0.083
	-0.191
	0.128
	0.181
	-0.082
	0.099
	0.174
	0.183
	-0.500*
	0.176
	0.059
	0.089

	
	Phascolarctobacterium
	-0.018
	-0.234
	-0.053
	0.369#
	0.346
	-0.006
	-0.060
	0.254
	0.317
	0.168
	0.529*
	0.291
	-0.160

	
	Escherichia-Shigella
	-0.322
	-0.449*
	-0.248
	0.420#
	-0.156
	-0.227
	-0.304
	-0.251
	-0.098
	0.227
	0.048
	-0.135
	-0.107

	
	uncultured_bacterium_f_Ruminococcaceae
	0.075
	-0.398#
	0.054
	0.461*
	0.010
	-0.293
	-0.403#
	-0.224
	-0.060
	-0.074
	0.073
	-0.042
	0.142

	
	CAG-873
	-0.401#
	-0.208
	-0.229
	-0.440*
	-0.093
	-0.388#
	-0.188
	-0.176
	0.372#
	0.199
	-0.066
	-0.058
	0.006


Note: #, 0.05< p < 0.10; *, p < 0.05; **, p < 0.01.
