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Резюме. Кожа человека представляет собой самый обширный орган, который выполняет множество функций. 
Состояние кожи существенно влияет на качество жизни человека. Современная аллергология и дерматология 
достигли значимого развития в диагностике и лечении заболеваний кожи. Кожа является средой обитания для 
разнообразных популяций микроорганизмов: вирусов, бактерий, грибов. Изменение микробного состава кожи 
влияет на ее функциональную составляющую. Микробиота кожи может изменяться при воздействии различных 
факторов: пол, возраст, применяемые средства ухода. Болезни кожи могут возникать вследствие воздейст-
вия экзогенных факторов (физических, механических, химических, биологических и инфекционных). Самое 
неблагоприятное воздействие в современном мире на микробиоту кожи оказывают косметические препараты. 
Косметические средства влияют на структуру самих микроорганизмов на поверхности дермы. Кроме экзоген-
ных факторов, в изменении микробиологического состава кожи участвуют и эндогенные факторы, способные 
изменить состояние кожного покрова: болезни крови, иммунодефицитные состояния, стрессы, генетические 
факторы и интеркуррентные заболевания. В современных исследованиях все больше внимания уделяется 
изучению роли микробиоты кожи человека в развитии дерматозов, например атопического дерматита. При 
атопическом дерматите повышается количество S. aureus и S. epidermidis. Больные с атопическим дермати-
том имеют ослабленный кожный иммунитет, обусловленный жизнедеятельностью S. aureus. В обзоре также 
представлены современные данные о составе здоровой микробиоты кожи, продемонстрированы механизмы 
его влияния на течение различных заболеваний. Проанализирована роль нарушения состава микробиоты в 
развитии хронических заболеваний кожи, включая атопический дерматит.
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Abstract. Human skin is the largest organ that performs many functions. Skin condition significantly affects the 
quality of human life. Modern allergology and dermatology have made significant progress in diagnosing and treating 
skin diseases. Skin is a habitat for various populations of microorganisms: viruses, bacteria, fungi. Changes in the 
microbial composition of the skin affect its functional component. Skin microbiota can change under the influence of 
various factors: gender, age, used care products. Skin diseases can occur due to the influence of exogenous factors 
(physical, mechanical, chemical, biological and infectious). Cosmetics have the most adverse effect on skin microbiota 
in the modern world. Cosmetics affect the structure of the microorganisms themselves on the surface of the dermis. 
In addition to exogenous factors, endogenous factors that can change the condition of the skin also participate in 
changing the microbiological composition of the skin: blood diseases, immunodeficiency states, stress, genetic factors 
and intercurrent diseases. In modern studies, more and more attention is paid to the study of the role of human skin 
microbiota in the development of a number of dermatoses: atopic dermatitis. In atopic dermatitis, the number of S.aureus 
and S.epidermidis increases. Patients with AD have weakened skin immunity due to the activity of S.aureus. The 
review also presents modern data on the composition of healthy skin microbiota, and demonstrates the mechanisms 
of its influence on the course of various diseases. The role of microbiota imbalance in the development of chronic skin 
diseases, including atopic dermatitis, is analyzed.
Keywords: microbiota, skin, atopic dermatitis
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ВВЕДЕНИЕ

Кожа является самым обширным по площади человече-
ским органом и самой незащищенной частью нашего тела. 
Состояние кожи существенно влияет на качество жизни чело-
века, в частности на его успех в профессиональной деятель-
ности. Благодаря совершенствованию технологий и накоп-
ленному опыту современная дерматология и аллергология 
смогли достигнуть существенного развития в лечении и диа-
гностике различных патологических заболеваний кожи [1, 2].

Микробиота — совокупность различных групп микроор-
ганизмов, заселяющих кожу человека. Важными функциями 
кожи являются защитная и иммунная. При изменении ми-
кробного состава и строения изменяется и функциональная 
составляющая, поэтому важно знать строение кожи в норме и 
при патологических состояниях для возможности ранней диа-
гностики, профилактики различных заболеваний и проведе-
ния рационального и персонализированного, индивидуально 
подобранного лечения [3, 4].

На микробиоту кожи воздействуют различные факторы, та-
кие как возраст, пол, климатические особенности, профессия, 
используемые косметические и гигиенические средства [5, 6].

Мы считали нашей задачей при написании этого обзора 
систематизировать знания о микробиотическом составе кожи 
человека и ее изменчивости при воздействии внешних и вну-
тренних факторов окружающей среды, при наличии сопутст-
вующего заболевания — атопического дерматита, а также о 
взаимовлиянии изменений кожной микробиоты и развития 
атопического дерматита.

МИКРОБИОТА КОЖНЫХ ПОКРОВОВ ЧЕЛОВЕКА 
И ЕЕ ВЛИЯНИЕ НА ТЕЧЕНИЕ 
АТОПИЧЕСКОГО ДЕРМАТИТА

Кожа человека представляет собой самый протяженный 
и в то же время сложный орган, который выполняет множест-
во функций. Кожный барьер имеет решающее значение для 
выживания, предотвращая потерю влаги и проникновение ин-
фекционных или токсических веществ. Кожа — это система, 
тесно связанная с внутренней средой организма и внешней 
окружающей средой. Она является сложной средой обитания 
для разнообразных популяций микробиоты [7, 8]. Рассматри-
вая нормальное состояние кожи, идеальное для существо-
вания непатогенной или условно-патогенной микрофлоры, 
необходимо отметить несколько физико-химических показа-
телей — pH, влажность, частая травматизация, температура 
и количество жировых включений. В норме реакция кожных 
покровов кислая, и постоянство данного показателя очень 
важно, т.к. при смещении pH в щелочную сторону создают-
ся благоприятные условия для размножения патогенных 
микроорганизмов. Влажность играет важную роль в видовом 
разнообразии микробиоты. Существенное повышение влаж-
ности будет способствовать колонизации грибкового компо-
нента патогенной микрофлоры. При понижении же влажности 

на коже появляются трещины и, как следствие, снижается 
защитная функция кожи. При этом микрофлора (условно-па-
тогенная) радикально не меняет свой состав, но может инфи-
цировать участок «растрескавшейся» кожи. Температура кож-
ных покровов является условием для поддержания нормаль-
ного состава микрофлоры. Как повышение, так и понижение 
температуры будет влиять на количество непатогенных 
представителей. Изменение липидного показателя важно при 
рассмотрении кожи человека в подростковый период. Данный 
показатель имеет большое значение в процессе образования 
подросткового акне [9, 10].

Состав микробиома кожи разнообразен и включает бак-
терии, вирусы, грибы и паразиты. На сегодняшний день на-
иболее изучен состав бактериальной микробиомы кожи. Бак-
териальные клетки значительно превосходят по численности 
клетки человека: по оценкам, в среднем в организме человека 
весом 70 кг присутствует 3,8×1013 бактериальных клеток [11]. 
Кожа является вторым органом (после желудочно-кишечного 
тракта) по численности микроорганизмов. Плотность микро-
биома кожи составляет 1 млн бактерий на 1 см2 кожного по-
крова [11, 12].

К настоящему времени известно 19 таксономических 
филов микроорганизмов, определяющихся на коже. Сре-
ди них преобладающими микроорганизмами являются 
Staphylococcus epidermis, Staphylococcus aureus, Micrococcus 
spp., Sarсina spp., Propionibacterium spp., представители 
Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria, Actinobacteria и 
Corynebacterium. Транзиторными микроорганизмами, вре-
менно персистирующими на поверхности кожи, являются 
Peptococcus spp., Bacillus subtilis, Escherichia coli, Enterobacter 
spp., Acinetobacrer spp., Lactobacillis spp. и Candida albicans. 
К условно-патогенным микроорганизмам, постоянно находя-
щимся на поверхности кожи, можно отнести Staphylococcus 
aureus и Staphylococcus saprophyticus. Грибковый компонент 
чаще представлен родами Malassezia и Candida. Транзитор-
но на коже могут находиться вирусы. Все эти представители 
существуют в симбиозе друг с другом, образуя единую экоси-
стему, которая с носителем — человеком — имеет коммен-
сальные отношения [13, 14].

Различные области кожи имеют свой собственный набор 
микроорганизмов. Липофильные микроорганизмы, такие как 
Propionibacterium и Staphylococcus aureus, больше превалиру-
ют на участках кожи, где повышена продукция сальных желез. 
К таким участкам относят крылья носа, подбородок, лоб, кожу 
затылка. В области сальных желез помимо бактерий встре-
чается большое количество грибов Malassezia, липофильные 
дрожжи и клещи рода Demodex. На участках дермы повышен-
ной влажности преобладают представители Corynebacterium, 
отвечающие за сильный запах в подмышечных впадинах. 
Стафилококки используют мочевину из выделений впадин 
как источник азота. Места наиболее повышенной влажности 
кожи — это стопы, область пупка, подмышечные впадины, па-
ховые складки, а также подколенные ямки. На участках сухой 
кожи, таких как ягодицы, предплечья, встречаются представи-
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тели Bacteroideles и Proteobacteria. Особенность кожи воло-
систой части головы — преобладание в микрофлоре грибов 
рода Malassezia [15–17].

Одним из сложных вопросов является изменение нор-
мальной микрофлоры в зависимости от возраста. Микро-
биота заселяется на кожных покровах уже с первых дней 
жизни. При этом наибольшее влияние на формирование ми-
кробиоты кожи оказывают варианты родоразрешения. При 
рождении вагинальным путем микрофлора кожи плода бу-
дет сходна с микрофлорой влагалища матери. При этом на 
коже ребенка будут преобладать представители Lactobacillus, 
Sneathia, Corynebacterium и Propionibacterium. При рождении 
же с помощью кесарева сечения микробиота новорожденно-
го будет идентична микробиоте кожи живота матери, и будет 
отмечаться преобладание представителей Corynabacterium 
и Staphylococcus. Возможны различия в составе микробиоты 
кожи между ребенком, прошедшим полный внутриутробный 
цикл, и между новорожденным, срок вынашивания которого 
меньше 37 недель. На коже недоношенных детей присутст-
вует большее количество таких бактерий, как Staphylococcus, 
Corynebacterium, Flavobacterium [18, 19].

В период полового созревания происходит изменение 
состава микрофлоры кожи [20]. В данном возрасте на кож-
ных покровах наиболее часто встречаются представители 
Bacteroidetes, Cutibacterium. Увеличивается количество пато-
генных Propionibacterium acnes на коже, которые наблюдают-
ся при развитии угревой сыпи. Помимо всего прочего, в под-
ростковом возрасте усиливается продукция кожного сала и за 
счет этого повышается количество липофильных представи-
телей — Propionibacterium и Staphylococcus aureus [21–23].

Здоровая кожа взрослого человека может включать в 
себя всех перечисленных выше представителей. Стати-
стически чаще всего на здоровой коже взрослого челове-
ка преобладает Actinobacteria — 40%, Firmicutes — 36,6%, 
Protobacteria — 20%, и в меньшей степени Bacteroidetes 
[24]. У молодых людей микрофлора кожи более разнообраз-
на по сравнению с пожилыми людьми. На данный параметр 
также может воздействовать и место проживания человека, 
так как состав воздуха и его свойства различаются в сель-
ской и городской местности. У людей в возрасте, обитающих 
в сельской местности, наиболее часто встречаются на коже 
Proteobacteria [25]. У молодых людей, проживающих в городе, 
преобладают представители Enterobacteria ceace, а на сухих 
участках кожи — Cutibacterium. В семье, проживающей в од-
ном доме, сходны представители микроорганизмов на коже. 
Кожный покров домашних питомцев имеет такие же бактери-
альные сообщества, что и у хозяев [26, 27].

До недавнего времени считалось, что бактерии живут 
только на поверхности кожи и в естественных участках ее 
углубления, таких как волосяные фолликулы. Однако недав-
ние исследования показали, что бактерии могут быть найде-
ны и в более глубоких слоях, включая дерму и подкожный 
жировой слой, которые ранее считались абсолютно стериль-
ными [28, 29].

Грибы — еще одна важная группа микроорганизмов, насе-
ляющих кожу. Совокупность грибков кожи образует микобиом. 
Исследования показывают, что преобладающими грибками 
кожи являются виды Malassezia, липофильные дрожжи, на-
селяющие в основном сальные участки кожи. Так же, как и 
бактериям, грибкам присуще топографическое различие. Так, 
например, на стопах присутствует относительно большое 
число грибков родов Aspergillus, Cryptococcus и Candida, при 
этом они признаны частью нормального микробиома данной 
локализации. Но в целом количество грибков на коже чело-
века минимально [30]. При этом грибковые микроорганизмы 
чаще остальных бывают вовлечены в дерматологические 
заболевания [27]. Проблемы, которые существуют в настоя-
щее время при изучении микобиома, включают относительно 
низкую численность грибов, а также ограниченное количество 
общедоступных эталонных методов изучения грибкового раз-
нообразия по сравнению с таковыми для бактерий.

Кожный виром является еще одной областью активных 
исследований. Вирусы, идентифицированные в настоящее 
время на коже, включают бактериофаги, папилломавирусы 
человека и полиомавирус клеток Меркеля [31–33]. В отли-
чие от бактерий и грибов, распространение вирусов специ-
фично для определенного человека, а не для анатомической 
ниши [30]. Исследования кожного вирома человека также 
затруднительны, поскольку вирусные геномы малы по срав-
нению с бактериальными, грибковыми и паразитными генома-
ми, и последовательности, составляющие вирусные геномы, 
могут быть перегружены всеми остальными, более крупными, 
обнаруживаемыми в образцах кожи человека [34].

На изменение состояния нормальной микрофлоры и раз-
витие патогенной влияет огромное количество факторов, спо-
собных изменить структуру кожи, физико-химические свойст-
ва и функцию. Болезни кожи могут возникать вследствие воз-
действия экзогенных факторов (физических, механических, 
химических, биологических и инфекционных) [10, 35]. Самое 
большое неблагоприятное воздействие в современном мире 
на микробиоту кожи экзогенно оказывают косметические пре-
параты. Косметические средства влияют не только на изме-
нение состояния микробиоты кожи, но и на структуру самих 
микроорганизмов, локализующихся на поверхности дермы. 
Химические ингредиенты косметического препарата сохра-
няются длительное время на поверхности кожи, независимо 
от ежедневного принятия душа. За счет обильного нанесения 
косметических средств изменяется гидратация кожи, что сви-
детельствует о снижении численности нормальных микроорга-
низмов кожи: Cutibacterium, Staphylococcus, Corynebacterium. 
Значительно увеличивается количество Ralstonia, который 
способен изменять химические ингредиенты косметического 
средства и подавлять их воздействие [36, 37].

Бытовые моющие средства, такие как средства для мы-
тья посуды, мыло, гели для тела, также могут стать причиной 
повреждения микробиоты кожи. В них содержатся анионные 
поверхностно-активные вещества, которые агрессивно воз-
действуют на поверхность кожи [25, 38, 39].
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Помимо экзогенных факторов в изменении микробиоло-
гического состава кожи участвуют и эндогенные факторы, 
способные повлиять на состояние кожного покрова, такие как 
болезни крови, иммунодефицитные состояния, стрессы, гене-
тические факторы и интеркуррентные заболевания [40, 41].

Состояние желудочно-кишечного тракта (ЖКТ) человека 
тесно связано с состоянием кожных покровов. Еще Гиппо-
крат описывал ассоциированные с состоянием ЖКТ кожные 
заболевания, такие как хроническая крапивница и розовые 
угри. Согласно современным данным, особенно влияют па-
тологические изменения тонкой кишки на возникновение дер-
матозов. Нарушение кишечного всасывания веществ, в осо-
бенности уменьшение избирательности всасывания, а также 
нарушение процесса расщепления поступающих веществ, 
может привести к попаданию в организм токсичных веществ, 
их накапливанию. В свою очередь, токсические субстанции 
имеют способность вызывать аллергическую реакцию, одним 
из проявлений которой являются кожные высыпания. Потреб-
ление аллергенов самих по себе также может стать причиной 
дерматозов [42, 43].

Как меняется состав микрофлоры и структура кожи при 
некоторых дерматозах, в частности при атопическом дерма-
тите?

Атопический дерматит (АД) — многофакторное аллер-
гическое воспалительное заболевание кожи, начинающееся в 
детском возрасте, склонное к прогрессированию и значитель-
но снижающее качество жизни больных. В настоящее время 
является очень распространенным заболеванием, в особен-
ности в странах с развитым промышленным производством. 
АД следует рассматривать как полиэтиологическое заболева-
ние, в основе которого лежит сочетание дефектов иммунного 
ответа, нарушений микробиоты и повреждающего действия 
факторов окружающей среды. На развитие АД влияют эко-
логические и генетические факторы, которые действуют на 
основные функции кожи — поддержание эпителиального ба-
рьера кожи и иммунного ответа.

Разнообразие микробиоты на пораженных участках кожи 
при атопическом дерматите более скудное по сравнению с не-
пораженными участками [44]. Изменение состава микрофло-
ры кожи при АД связано с повышением количества S. aureus 
(золотистый стафилококк) и S. epidermidis. Золотистый ста-
филококк является комменсальной бактерией и встречается 
у 30% населения, локализуется в слизистой оболочке части 
носа и на пораженных участках кожи, что позволяет патоген-
ным микробам и токсинам проникать в ткань [45]. Больные с 
АД имеют ослабленный кожный иммунитет, так как S. aureus 
выделяет стафилококковый энтеротоксин В, который усили-
вает воспаление, вызывая активацию Т-лимфоцитов и макро-
фагов. В острой стадии заболевания золотистый стафилококк 
стимулирует выработку тимус-стромального лимфопоэтина, 
IL-25 и IL-33, которые вырабатывают иммунный ответ. Кро-
ме того, S. aureus нарушает протеолитический баланс в коже, 
продуцируя различные внеклеточные протеазы и увеличение 
продукции сериновых протеаз кератиноцитами и металлопро-

теазами в дермальных фибробластах, которые могут далее 
разрушать кожный барьер [46]. При АД наблюдается сниже-
ние количества представителей Corynebacterium — это сви-
детельствует об антимикробных соединениях на поверхности 
кожи, которые вырабатываются микроорганизмами S. aureus 
и S. epidermidis [47]. Подобное нарушение нормальной ми-
кробиоты кожи появляется при употреблении лекарственных 
веществ для лечения острой формы АД. Целями лечения 
АД являются восстановление кожного барьера, уменьшение 
воздействия таких провоцирующих факторов, как стрессы и 
аллергические реакции [45, 48–52].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Нормальная микрофлора кожи человека разнообразна 
и включает в себя до 80 тысяч представителей, но основу 
такого разнообразия составляют 19 таксономических видов, 
среди которых у взрослых людей преобладают Actinobacteria, 
Firmicutes, Protobacteria и Bacteroidetes. Изменение соста-
ва человеческой микробиоты кожи в рамках нормы зависит 
от различных факторов — возраст, пол, место проживания, 
топографическое расположение изучаемого фрагмента кож-
ного покрова, профессиональную принадлежность, условия 
внешней среды. Патогенное изменение состава и функций 
кожи может происходить вследствие экзогенных, эндогенных 
и генетических факторов. Таким образом, возможно возник-
новение хронических дерматозов, таких как атопический дер-
матит. Анализ литературы показал, что при этом заболевании 
происходят специфические изменения в составе микробиоты 
кожи. При атопическом дерматите повышается количество 
S. aureus и S. epidermidis. Больные с АД имеют ослаблен-
ный кожный иммунитет, обусловленный жизнедеятельностью 
S. aureus. Современные представления о формировании и 
составе микробиоты кожи могут внести существенные изме-
нения в понимание патогенетических механизмов ряда хро-
нических кожных заболеваний.
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