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There is No Distinctive Gut Microbiota Signature in 
the Metabolic Syndrome: Contribution of 
Cardiovascular Disease Risk Factors and Associated 
Medication 

 

Supplementary Figure S1. Comparison of the Chao‐1 richness in OB, MetS (all), and according to 

their drug  treatments  (MetS‐AD, MetS‐LL, and MetS‐HP). *Significantly different  from  the rest of 

groups (P < 0.001). AD, oral anti‐diabetics; LL, lipid‐lowering drugs; HP, anti‐hypertensive drugs. 
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Supplementary Figure S2. LEfSe analysis, performed on metabolic functions inferred by PICRUSt 

analysis, in a) OB vs. MetS‐all, b), OB vs. MetS‐AD, c) OB vs. MetS‐LL, d) OB vs. MetS‐HP, and within 

MetS patients, i.e., e) MetS‐AD vs. MetS non‐AD, and f) MetS‐HP vs. MetS non‐HP. No differences 

were  found  between MetS‐LL  and MetS  non‐LL  (not  shown). AD,  oral  anti‐diabetics; LL,  lipid‐

lowering drugs; HP, anti‐hypertensive drugs. 
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Supplementary Figure S3. Comparison of fecal acetic and butyric acids concentration in MetS‐LL vs. 

MetS non‐LL. LL, lipid‐lowering drugs. 
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