Supplementary Table S2. Mean relative abundance of bacterial genera identified in semen samples from sustained semen collection (SC) and non-semen collection (NSC) ganders.
	Genus
	SC (%)
	NSC (%)

	Acinetobacter
	14.93±6.21
	0.53±0.23

	Actinomyces
	0.23±0.02
	0.61±0.24

	Aerococcus
	0.61±0.26
	1.06±0.53

	Aerosphaera
	0.07±0.03
	0±0

	Agathobacter
	0.02±0.01
	0±0

	Akkermansia
	0±0
	0.12±0.06

	Alistipes
	0.01±0.01
	0±0

	Aquabacterium
	0.03±0.01
	0.11±0.04

	Arcobacter
	0.01±0.01
	0±0

	Arthrobacter
	0±0
	0.01±0

	Bacillus
	0.5±0.07
	0.09±0.01

	Bacteroides
	2.39±0.45
	4.48±2.04

	Bergeyella
	0.08±0.04
	0±0

	Bifidobacterium
	0.1±0.02
	0.03±0.01

	Blautia
	0.1±0.05
	0±0

	Bosea
	0±0
	0.02±0.01

	Brachybacterium
	0.07±0.03
	0±0

	Brevundimonas
	0.11±0.03
	0.64±0.13

	Campylobacter
	1.28±0.26
	1.34±0.27

	Candidatus Saccharimonas
	0±0
	0.03±0.02

	Caulobacter
	0.1±0.05
	0.87±0.18

	Christensenellaceae R-7 group
	0.03±0.01
	0±0

	Coenonia
	0±0
	0.12±0.06

	Collinsella
	0.02±0.01
	0.02±0.01

	Coprococcus 3
	0.01±0
	0±0

	Coriobacteriaceae UCG-002
	0±0
	0.03±0.01

	Corynebacterium 1
	0.21±0.07
	0±0

	Desulfovibrio
	0±0
	0.05±0.02

	Eikenella
	0±0
	0.03±0.02

	Empedobacter
	0.63±0.31
	0±0

	Enterococcus
	0.58±0.24
	0.15±0.02

	Erysipelothrix
	4.25±1.03
	1.03±0.14

	Escherichia-Shigella
	0.04±0.01
	0.17±0.04

	Facklamia
	0.07±0.04
	0±0

	Faecalibacterium
	0.19±0.1
	0±0

	Faecalitalea
	0.09±0.03
	0.27±0.07

	Fastidiosipila
	7.55±2.2
	10.59±2.51

	Fusobacterium
	3.67±0.77
	1.59±0.4

	Gallibacterium
	2.11±0.56
	2.67±0.53

	Gallicola
	0.01±0.01
	0±0

	gut metagenome
	0.01±0.01
	0±0

	Helcococcus
	0.13±0.02
	0.2±0.07

	Hydrogenophaga
	0.77±0.26
	8.07±2.12

	Hymenobacter
	0±0
	0.21±0.1

	Intestinimonas
	0±0
	0.04±0.02

	Jeotgalibaca
	4.1±1.66
	0.2±0.1

	Jeotgalicoccus
	0.32±0.14
	0±0

	Johnsonella
	0.03±0.01
	0±0

	Klebsiella
	0.01±0.01
	0±0

	Kocuria
	0.1±0.03
	0.43±0.21

	Lachnoclostridium 12
	2.78±0.71
	2.44±0.53

	Lactobacillus
	0±0
	0.18±0.09

	Lysinibacillus
	0±0
	0.02±0.01

	Megamonas
	0.03±0.01
	0±0

	Methylobacterium
	0.01±0.01
	1.15±0.52

	Methyloversatilis
	0±0
	0.04±0.01

	Murdochiella
	0.08±0.04
	0±0

	Muribacter
	0.11±0.02
	0.05±0.01

	Mycobacterium
	0±0
	0.06±0.03

	Mycoplasma
	0.28±0.12
	0.51±0.23

	Negativibacillus
	0.02±0.01
	0±0

	Negativicoccus
	0.58±0.24
	0.75±0.3

	Neisseria
	7.27±2.21
	0.24±0.12

	Oceanivirga
	6.46±2.03
	10.61±4.22

	Olsenella
	0.01±0
	0.03±0.02

	Paenochrobactrum
	0.01±0.01
	0±0

	Pannonibacter
	0±0
	0.02±0.01

	Parvimonas
	0.3±0.14
	0±0

	Pasteurellaceae bacterium 19987/1
	2.14±0.82
	4.7±1.18

	Pasteurellaceae bacterium 20215/4
	6.79±3.38
	0±0

	Pediococcus
	0±0
	0.02±0.01

	Peptococcus
	0.11±0.05
	0.02±0.01

	Peptoniphilus
	0.16±0.08
	0.02±0.01

	Peptostreptococcus
	0.2±0.07
	1.03±0.52

	Phreatobacter
	0.17±0.08
	1.81±0.76

	Porphyromonas
	10.28±1.33
	10.27±2.76

	Prevotellaceae Ga6A1 group
	0.06±0.03
	0.13±0.04

	Prevotellaceae UCG-003
	0.01±0.01
	0.16±0.08

	Proteus
	0.16±0.02
	0.06±0.01

	Providencia
	0.02±0.01
	0±0

	Pseudarthrobacter
	0.02±0.01
	0±0

	Pseudomonas
	0.01±0.01
	0.92±0.43

	Psychrobacter
	3.09±1
	0.01±0

	Ralstonia
	0.1±0.02
	1.35±0.51

	Rodentibacter
	0.08±0.02
	0.02±0.01

	Rothia
	0.07±0.02
	0.02±0.01

	Ruminiclostridium 5
	0.01±0.01
	0±0

	Ruminiclostridium 9
	0.02±0.01
	0±0

	Ruminococcaceae UCG-004
	0.01±0.01
	0±0

	Ruminococcaceae UCG-005
	0±0
	0.02±0.01

	Ruminococcaceae UCG-014
	0.03±0.02
	0±0

	S5-A14a
	0.12±0.04
	0.02±0

	Salinicoccus
	0.01±0.01
	0±0

	Salinivibrio
	0.04±0.02
	0.59±0.26

	Solobacterium
	0.24±0.09
	0.03±0.01

	Sphingobacterium
	0.04±0.02
	0±0

	Sphingomonas
	0.25±0.07
	7.62±3.31

	SR1 bacterium canine oral taxon 369
	0.02±0.01
	0±0

	Staphylococcus
	0.03±0.01
	0.04±0.02

	Streptobacillus
	3.25±1.38
	5.25±1.66

	Streptococcus
	0±0
	0.08±0.02

	Subdoligranulum
	0.01±0.01
	0.16±0.04

	Suttonella
	0.2±0.07
	1.04±0.37

	TM7 phylum sp. oral clone FR058
	0±0
	0.16±0.08

	Unclassfied
	6.14±0.23
	2.86±0.54

	Uncultured
	1.4±0.3
	4.24±0.27

	Varibaculum
	1.08±0.14
	5.27±1.74

	Veillonella
	0.01±0
	0.13±0.04

	W5053
	0.04±0.02
	0±0

	[Ruminococcus] gnavus group
	0±0
	0.03±0.01

	[Ruminococcus] torques group
	0.02±0.01
	0±0


Data are presented as mean ± standard error of the mean (SEM).
