Placebo B-Glucan

Time "0" Time "1" Time "0" Time "1"
Phylum Family Genus Prevalence Mean +/-SD Prevalence Mean +/-SD Prevalence Mean +/-SD Prevalence Mean +/-SD
Actinobacteria 1,0 6,8 +/-11,3 1,0 1,4+/-1,9 1,0 48+/-5,0 1,0 0,9+/-0,8
Actinomycetaceae 0,6 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0 0,4 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0
Actinomyces 0,6 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0 0,4 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0
Bifidobacteriaceae 0,9 5,7 +/-10,6 0,9 1,2+/-19 0,9 26+/-28 09 0,6 +/-0,8
Bifidobacterium 0,9 5,7 +/-10,6 09 1,2+/-19 0,9 26+/-28 0,9 0,6+/-0,8
Coriobacteriaceae 1,0 1,1+/-10 1,0 0,2+/-0,2 1,0 2,2+/-35 1,0 0,3+/-0,2
Senegalimassilia 0,9 0,4+/-0,5 0,9 0,1+/-0,1 1,0 10+/-12 0,9 0,1+/-0,1
Adlercreutzia 0,7 0,2+/-0,5 0,6 0,0+/-0,1 0,7 0,2+/-0,2 0,7 0,1+/-0,1
Collinsella 0,7 0,3+/-0,6 0,5 0,0+/-0,0 0,7 1,0+/-25 0,5 0,0+/-0,1
Eggerthella 0,5 0,1+/-0,3 0,3 0,0+/-0,0 0,4 0,0+/-0,0 0,3 0,0+/-0,0
Slackia 0,5 0,1+/-0,1 0,2 0,0+/-0,0 0,5 0,1+/-0,2 0,4 0,0+/-0,1
Bacteroidetes 1,0 247 +/-9,3 1,0 37,3+/-11,1 1,0 31,4+/-9,0 1,0 436+/-12,0
Porphyromonadaceae 0,1 0,5+/-1,7 0,2 08+/-29 0,3 0,0+/-0,0 0,1 0,1+/-0,3
NI 0,1 0,5+/-1,7 0,2 0,8+/-2,9 0,3 0,0+/-0,0 0,1 0,1+/-0,3
[Barnesiellaceae] 0,9 0,5+/-0,6 0,9 1,2+/-13 0,7 0,4+/-0,6 0,8 1,0+/-13
Barnesiella 0,9 0,5+/-0,6 0,9 12+/-13 0,7 0,4+/-06 0,8 1,0+/-13
[Odoribacteraceae] 0,9 0,2+/-0,2 0,9 04+/-04 0,9 0,2+/-0,2 1,0 0,4+/-08
Butyricimos 0,8 0,1+/-0,1 0,7 0,2+/-0,3 0,7 0,1+/-0,1 0,7 0,1+/-0,1
Odoribacter 09 0,1+/-0,1 0,9 0,2+/-0,2 0,9 0,1+/-0,1 1,0 0,3+/-0,7
[Paraprevotellaceae] 0,7 0,3+/-0,4 0,5 08+/-21 0,7 0,5+/-0,7 0,7 0,7+/-1,2
NI 0,3 0,1+/-0,2 0,3 0,1+/-0,2 0,1 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,1
[Prevotella] 0,3 0,1+/-03 0,1 0,5+/-2,1 0,3 0,3+/-0,7 0,3 0,4+/-12
CF231 0,0 0,0+/-0,0 0,0 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0
Paraprevotella 0,3 0,1+/-0,3 0,3 0,2+/-0,4 0,5 0,2+/-0,3 0,6 0,3+/-0,4
Bacteroidaceae 1,0 17,5+/-11,1 1,0 26,7 +/-11,1 1,0 17,3+/-12,0 1,0 22,6 +/-14,0
Bacteroides 1,0 17,5+/-11,1 1,0 26,7 +/-11,1 1,0 17,3+/-12,0 1,0 22,6 +/-14,0
Porphyromodaceae 1,0 0,8+/-0,5 1,0 15+/-09 1,0 0,7 +/-0,6 1,0 1,0+/-0,6
Parabacteroides 1,0 0,8 +/-0,5 1,0 15+/-09 1,0 0,7 +/-0,6 1,0 1,0+/-0,6
Prevotellaceae 0,6 42+/-74 0,7 49+/-96 0,7 10,3+/-144 0,7 15,2 +/-21,7
Prevotella 0,6 42+/-7,4 0,7 49+/-96 0,7 10,3 +/-14,4 0,7 15,2 +/-21,7
Rikenellaceae 0,9 0,5+/-1,2 1,0 0,7+/-11 0,9 04+/-04 1,0 1,0+/-13
Alistipes 0,9 0,5+/-1,2 1,0 0,7+/-11 0,9 0,4+/-0,4 1,0 1,0+/-13
524-7 0,3 03+/-1,1 0,3 0,2+/-0,8 0,5 16+/-51 0,5 1,6+/-3,4
NI 0,3 03+/-1,1 0,3 0,2+/-0,8 0,5 16+/-51 0,5 1,6+/-34
Cyanobacteria 0,3 0,1+/-0,2 0,6 0,4+/-08 0,4 0,1+/-0,3 0,5 0,2+/-06
NI 0,3 0,1+/-0,2 0,5 0,3+/-0,8 0,4 0,1+/-0,3 0,4 0,2+/-0,6
NI 0,3 0,1+/-0,2 0,5 0,3+/-0,8 0,4 0,1+/-0,3 04 0,2+/-0,6
Chloroplast 0,0 0,0+/-0,0 0,3 0,0+/-0,0 0,0 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0
Streptophyta 0,0 0,0 +/-0,0 0,3 0,0+/-0,0 0,0 0,0+/-0,0 0,1 0,0+/-0,0

Table S4: Prevalence and relative abundances of the bacterial taxa (Phylum, Family and Genus) present in the fecal
microbiota of the subjects at baseline (T0) and at the end of the treatment administration (T1) in the Placebo and -
glucan groups. Only are shown the taxa with a relative abundance > 0.1%.



Placebo B-Glucan
Time "0" Time *1" Time "0" Time "1"
Phylum / €/ Family [ Genus Prevalence  Mean +/- 50 Prevalence  Mean £(-50 Prevalence  Mean +/- 50 Prevalence  BMean +/- 50
Euryarchasota 04 0.6 +-10 04 00#/-01 03 014/-03 01 0.0 +-0.0
Methanohacterizceze 04 0.6 +- 10 04 0.0 #-01 03 01 +/-0.3 01 0.0 +-0.0
Methanobrevibacter o4 0.6 +- 10 04 0.0 #-01 03 01403 01 0.0+-0.0
Firmicutes 10 653 +/-116 10 56,6 #(-11.7 1.0 58,2 +/-115 10 50,2 +/-152
Lactobacillales 02 0.0 +/-0.0 01 0.0 #(-0.0 03 0.0 +/-0.0 0.0 0.0 +-0.0
Lactobacillus 02 0.0 +/-0.0 01 0.0 #{-0.0 03 0.0 +/-0.0 00 0.0 +-0.0
Enterococcacese 02 0.04+-0.1 01 0.0 #{-0.0 02 0.0 +/-0.0 02 0.0 +-0.0
Enterococcus 01 00+-01 01 0.0 #-00 01 0.0 4+-00 02 0.0+-0.0
Lactobacillaceae 02 0.04+-0.1 01 0.0 #(-0.0 03 0.0 +/-0.0 01 0.0 +-0.0
Lactobacillus 02 0.04+-0.1 04 0.0 #(-0.0 03 0.0 +/-0.0 01 0.0 +-0.0
Leuconostocacese 01 0.0 +/-0.0 0.0 0.0 #{-0.0 0.0 0.0 +/-0.0 01 0.0+-0.2
Weizzella 01 0.0 +/-0.0 0o 0.0 #/-0.0 0.0 0.0 +/-0.0 01 00+-0.2
Streptococcacese 10 0.4 +/-0.6 08 014-01 08 0.4 4/-0.8 0E 01+-02
Lactocoous 02 0.14-03 0z 0.0 #-00 03 00401 01 0.0+-0.0
Streptococcus 10 0.3 +/-04 0.7 0.1 #(-01 08 03 +/-0.7 08 01402
Turicibacteracese 04 0.04+-0.1 03 00 #-01 02 0.0 +/-0.0 02 0.0+-0.1
Turicibacter 04 0.04+-0.1 03 0.0 #-01 0.2 0.0 +/-0.0 02 0.0+-0.1
Unidassified Clostridiales 10 454-33 10 428(-33 1.0 32418 10 a7
Unilassified Clostridiales 10 454-33 10 428(-33 1.0 32418 10 a7
Clostridiales_lncertae Sedis ¥l 0% 0.24-02 0.7 0.1 #(-01 L] 01 +/-0.1 0% 01401
Anzenoworax 0% 0.24-02 0.7 0.1 #(-01 L] 01 +/-0.1 0% 01401
Christansenellaceze 0.8 0.3 +/-0.6 0.7 0.2 #{-D6 08 0.2 +f-0.2 10 0.3 +-05
NI 0.8 0.3 +/-0.6 0.7 0.2 #{-D6 08 0.2 +f-0.2 10 0.3 +-05
Christenzenella 02 0.0 +-0.0 01 0.0 #-0.0 01 0.0 +-0.0 02 0.0+-0.0
Clostridisceae 10 14+-10 10 08¢-10 1.0 12408 10 07 +-05
NI 10 0.3 +-04 10 03 4-03 1.0 04403 0s 03+4-02
Clostridium 10 0.4 +/-0.6 10 0.2 #{-02 10 0.2 +f-0.2 08 0.2 +-0.2
SMEBS3 05 0.0 +/-0.0 03 0.0 #{-0.0 05 0.0 +/-0.0 03 0.0 +-0.0
Dehalobacteriaceas 01 0.0 +-0.0 01 0.0 #-00 01 0.0 4+-00 04 0.04-0.0
Dehalobacterium 01 0.0 +-0.0 01 0.0 #-00 01 0.0 4+-00 04 0.04-0.0
Lachnospiraceze 10 223 4/-62 10 15,0 #(-8.0 1.0 240+-7.3 10 18,7 +- 10,0
Lachnospiracen_incertae_ 1.0 10,1 +{-38 10 52 4/-37 10 108 +/-42 10 BS+-4E
Berostipes 0% 0.24-02 03 0.1 #(-01 L] 0.4 +/-0.8 0% 02402
Blautia 10 534+-24 10 27 #/-30 10 40+f-27 10 24421
Coprococcus 10 314-15 10 30 +/-23 10 31 +-0.8 10 344+-35
Darea 10 0.5 +/-04 10 07 #-05 1.0 1.0+f-0.7 10 0.5 +-05
Lachnobacterium 00 0.0 +/-0.0 01 0.0 #(-0.0 01 0.0 +/-0.0 01 0.0 +-0.0
Lachnaspira 10 124f-14 10 10 #/-0.6 10 12 +-0.8 10 0.7 +-0.5
Roseburia 10 0.5+-0.5 10 0.7 #-0.7 10 0.8 +/-0.7 10 0.5 +-05
Peptococracess 03 00+-01 01 0.1 +-02 03 0.0 +/-0.0 03 0.0+-0.0
NI 01 0.0 +-0.0 01 0.0 #-00 01 0.0 4+-00 01 0.0+-0.0
Peptocoocus 02 00+-01 01 01 4-02 01 0.0 4+-00 01 0.0+-0.0
Peptostreptococcacese 07 0.0 +/-0.0 0.5 0.0 #(-0.0 0.7 0.0 +/-0.0 05 0.0 +-0.0
Ml 07 0.0 +/-0.0 0.5 0.0 #(-0.0 0.7 0.0 +/-0.0 05 0.0 +-0.0
Ruminococcacess 10 00 4+H-7.2 10 2754(-73 10 271470 10 238481
Faecalibacterium 10 133 4-40 10 12.13/-45 1.0 118+-44 10 1004+H-23
Aerotrunous 04 0.0 +-0.0 03 0.0 #-00 05 0.0 4+-00 05 0.0+-0.0
Oscillospira 10 0.8 +/-0.6 10 09 #-04 1.0 0.8 +/-0.6 10 10+/-0.6
Ruminococous 10 L6+-13 10 144/-12 1.0 184/-11 10 154+-0.8
Veillonellzceze 10 17 4-17 10 19 #/-24 10 L6 +/-15 10 14407
Acidaminncoccus 01 0.0 +/-0.0 01 0.1 #-03 01 01 +/-0.3 01 0.0+-0.1
Dialisver 07 0.5 +-10 0.7 0.9 +-08 07 0.8 +-10 08 09+-0.8
Megamos 03 0.24/-09 01 06 &-23 03 04417 02 0.2 +-0.6
Megasphaera 01 04 +-15 01 00 #-01 01 0.0 +/-0.0 01 0.0 +-0.0
Mitsuokella 00 0.0 +/-0.0 0.0 0.0 #{-0.0 01 0.0 +/-0.1 01 0.0 +-0.0
Phascolarctobacterium 05 0.14+-01 0.6 0.2 #{-03 0.5 0.2 +/-0.5 04 0.3 +-0.4
Succiniclasticum 01 00+-02 0.0 0.0 #-00 01 0.0 4+-00 00 0.0+-0.0
Veillonella 05 00+-01 05 01 4-03 03 0.0 4+-00 05 0.0+-0.0
Erysipelotrichacese 10 L6 4f-3.6 10 19 #/-35 1.0 0.8 +/-0.8 08 0.6 +-0.6
Asteroleplasma 0% 12 4/-35 03 18 #/-35 08 0.4 +-0.5 0g 04404
[Eubacterium] 05 0.3 +/-0.6 0.5 0.1 #(-01 0.5 0.2 +/-0.5 05 0.2 +-0.4
Bulleidia 01 0.04+-0.1 01 0.0 #{-0.0 01 0.0 +/-0.0 01 0.0 +-0.0
Catenibacterium 01 014-02 01 00&-02 01 0.2 +/-0.8 03 01+-02
ec_115 01 0.0 +/-0.0 1] 0.0 #(-0.0 01 0.0 +/-0.0 01 0.0 +-0.0
Holdemania 03 0.0 +/-0.0 0.5 0.0 #(-0.0 03 0.0 +/-0.0 03 0.0 +-0.0
Lentisphaerae 03 0.0 +/-0.0 03 0.0 #(-0.0 03 05 +/-18 02 05+-21
Victivallaceae 03 0.0 +/-0.0 03 0.0 #(-0.0 03 05 +/-18 02 05+-21
Victivallis 03 0.0 +-0.0 03 0.0 #-00 03 05418 02 054-2.1

Table S4(.../...)



Placebo B-Glucan

Time 0" Time "1 Time "0" Time "1
Phylum / C/ Family / Genus Prevalence Mean +/-5D Prevalence Mean +/-5D Prevalence Mean +/-SD Prevalence Mean +/-SD
Proteobacteria 10 064+/-05 10 244/-37 10 344/-93 10 344/-82
Alcsligeceae 07 03+/-03 09 0.7 +/-10 09 024+/-04 10 05+/-05
Sutterella 07 034+/-03 09 0.7 +/-10 09 044+/-04 10 05+/-05
Oxalobacteraceae 01 00+/-00 03 004+/-00 00 00+/-00 00 00+/-00
Oxalobacter 01 00+/-00 03 00+/-00 00 00+/-00 00 00+/-00
Dezulfovibrioceae 08 024/-03 07 02+/-04 08 024+/-03 08 02+/-03
NI 03 00+/-00 02 00+/-00 0.2 00+/-00 02 00+/-00
Bilophila 07 014/-01 07 00+/-01 07 014+/-01 06 01+/-01
Dezulfovibrio 03 014/-02 03 024+/-04 05 014+/-03 04 014/-03
Succinivibrioceae 00 00+/-00 01 01+/-02 03 24+/-94 01 21+/-80
Succnivibrio 00 00+/-00 01 01+/-02 03 244+/-94 01 21+/-80
Enterobacterizcese 07 0.1+4/-01 0s 0.1+/-02 0s 02+/-04 08 02+/-09
genus Escherichia/Shigella 07 014/-01 0s 01+/-02 08 02+/-04 08 04+/-09
Klebziella 00 00+/-00 01 00+/-00 01 00+/-00 01 00+/-00
Pasteurellacese 04 004+/-01 06 0.7 +/-26 03 00+/-00 05 00+/-01
Haemophilus 04 00+/-01 06 07+/-26 03 00+/-00 05 00+/-01
Synergistetes 01 00+/-00 02 004+/-00 01 00+/-00 01 00+/-00
Synergistaceae 01 004+/-00 02 00+/-00 01 00+/-00 01 00+/-00
Tenericutes 04 01+/-03 04 01+/-03 02 00+/-00 05 00+/-01
assimiled to molicutes order 03 014/-01 03 00+/-01 01 00+/-00 03 00+/-01
3zzimiled to RF3 order 03 0.1+/-02 03 01+/-02 01 00+/-00 02 00+/-00
Verrucomicrobia 07 17+/-34 07 15+/-18 07 03+/-04 07 10+/-18
[Cerasicoccaceae] 02 004+/-00 01 00+/-00 01 00+/-00 00 00+/-00
NI 02 00+/-00 01 00+/-00 01 00+/-00 00 00+/-00
Verrucomicrobiaceae 07 174/-34 07 15+/-18 0.7 03+/-04 07 104/-18
Akkermansia 07 174/-34 07 15+/-18 07 03+/-04 07 10+/-18

Table 54 (.../...)






