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Skin Microbiota Content in Children and its Effect

on Acne Pathogenesis

Central State Medical Academy, Moscow, Russian Federation

Acne is a common chronic inflammatory skin disease in adolescence. The involvement of cosmetically important zones inevitably leads 

to decrease in our patients’ quality of life. This review considers modern methods of skin microbiota analysis, describes the microorgan-

isms’ composition in newborns and its changes during growing-up. Cutibacterium acnes (that dominates in the microbiota of skin areas 

with sebaceous glands) role in acne pathogenesis is described.
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Акне — распространенное в подростковом возрасте хроническое воспалительное заболевание кожи. 

Поражение косметически значимых зон неизбежно приводит к снижению качества жизни пациентов. В обзоре 

рассмотрены современные методы определения микробиоты кожи, описаны видовой состав микроорганиз-

мов у новорожденных и его изменение в ходе взросления человека. Рассмотрено участие в патогенезе акне 

микроорганизмов Cutibacterium acnes, доминирующих в микробиоте тех областей кожи, в которых преобладают 

сальные железы.
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Состав микробиоты кожи у детей

и его влияние на патогенез акне

Центральная государственная медицинская академия, Москва, Российская Федерация

Л.С. Круглова, Н.В. Грязева, А.В. Тамразова

ВВЕДЕНИЕ
Акне — хроническое воспалительное заболевание 

кожи, сопровождающееся поражением волосяных фол-

ликулов и сальных желез [1]. Распространено акне 

преимущественно среди подростков и молодых людей, 

однако в последние годы регистрируется все больше 

случаев заболевания у взрослых [2]. У многих пациентов 

развиваются рубцы постакне [3]. Поражение кожи лица 

часто приводит к развитию депрессии и другим психоло-

гическим нарушениям [4].

Микробиота кожи — важный этиопатогенетический 

фактор развития акне [5]. Бактерии являются наибо-

лее многочисленными и наиболее изученными пред-

ставителями микробиома кожи. Из более чем 40 родов 

бактерий на коже человека в основном были иденти-

фицированы принадлежащие к 4 типам: Actinobacteria 

(например, Corynebacterineae, Propionibacterineae), 

Firmicutes (например, Staphylococcaceae), Proteobacteria 

и Bacteroidetes [5].

Соотношение бактерий различается в зависимости 

от возраста, участка тела, а также микроокружения [6]. 

В области кожи с большим количеством сальных желез 

(лоб, ретроаурикулярная область, спина и крылья носа) 

преобладают пропионобактерии, поскольку они могут 

выжить в анаэробных условиях [7], на влажной коже 

(например, в подмышечных впадинах, паховой области, 

подколенной ямке) — стафилококки и коринебактерии, 

на сухой коже — грамотрицательные бактерии [8]. На 

всех участках тела наиболее распространены Malassezia 

spp. [9].

Кожные бактерии различаются не только по таксо-

номии, но и по количеству. Предполагается, что общее 

количество колониеобразующих единиц на 1 см2 кожи 

взрослого человека варьирует от 3,7 × 104 до 1,2 × 106 

[10], больше на влажной коже (аэробных бактерий до 

106 в сравнении с 102 на сухой коже; анаэробных 103 

и 106 соответственно) [11]. Из числа вирусов на коже 

чаще всего присутствуют Cirocoviridae, Polyomaviridae 

и Papillomaviridae [12, 13].

МЕТОДЫ ОПРЕДЕЛЕНИЯ МИКРОБИОТЫ КОЖИ
Для оценки количественных и качественных характе-

ристик микробиоты используют различные методы отбо-

ра проб, методы секвенирования, биоинформационные 

конвейеры. Однако общепринятого «золотого стандарта» 

не существует. Различные методы отбора проб и опреде-
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ления состава микробиоты кожи у одного и того же чело-

века дают неодинаковые результаты [14].

Детям чаще всего берут соскоб с кожи, позволяющий 

оценить микробиоту на поверхности кожи и в верхней 

части волосяного фолликула [14].

В последние годы идентификация микроорганизмов 

была усовершенствована за счет появления таких инно-

вационных технологий, как секвенирование гена 16S 

субъединицы рибосомальной РНК (рРНК) (для диагно-

стики бактерии), внутреннее секвенирование с исполь-

зованием транскрибируемого спейсера (ITS1 или ITS2, 

для диагностики грибов) и полногеномное секвениро-

вание (для диагностики бактерий, грибов и вирусов). 

Как и в случае с методами отбора проб, методы секве-

нирования не дают идентичных результатов у одного 

и того же человека, поэтому корректная интерпретация 

данных затруднена [15]. Полногеномное секвенирование 

считается «золотым стандартом», так как позволяет полу-

чить представление обо всем спектре микроорганизмов. 

Вместе с тем это самый дорогой метод исследования 

микробиоты [15]. В наст оящее время широко использует-

ся секвенирование гена 16S субъединицы рРНК. Однако 

следует понимать, что интерпретация по результатам 

данного секвенирования во многом зависит от суще-

ствующих баз данных и биоинформационных конвейе-

ров (pipeline — способ обработки данных, при котором 

формируется последовательность задач, где заключи-

тельные данные предыдущей задачи становятся исход-

ными для последующей) [16]. Для оценки результатов 

исследования необходимо оценивать показатели раз-

нообразия: α-разнообразие (различие внутри микробных 

сообществ) и β-разнообразие (различие между микроб-

ными сообществами).

МИКРОБИ ОМ КОЖИ У НОВОРОЖДЕННЫХ
Вопросы формирования микробных сообществ в пре-

натальном периоде активно исследуются [17]. Считается, 

что присутствие микробов в пренатальном периоде под-

готавливает иммунную систему организма к контакту 

с микроорганизмами внешней среды [18]. Проведено 

большое количество исследований, описывающих микро-

биом кишечника младенцев и его влияние на организм. 

В то же время микробиом кожи младенцев малоизучен, 

а в проведенных исследованиях использовали методы 

секвенирования гена 16S рРНК или ITS2 [19, 20].

В течение первых нескольких дней жизни кожа мла-

денцев, рожденных посредством кесарева сечения, 

в основном колонизируется комменсалами (стафилокок-

ками, стрептококками), а рожденных через естественные 

родовые пути — обычными вагинальными бактерия-

ми (Lactobacillus, C. albicans) [20]. При рождении через 

естественные родовые пути состав бактерий и грибов 

и их распространение на коже относительно однородны 

[20]. Напротив, кесарево сечение нарушает нормальную 

последовательность колонизации микроорганизмами 

кожи младенцев [21], происходят отсроченная колони-

зация кишечной микробиоты [21] или ее нарушение 

из-за использования антибиотиков [19, 21]. Более того, 

кесарево сечение увеличивает колонизацию кишечника 

микроорганизмами рода Staphylococcus и Clostridium 

[19]. Считается, что это связано с риском развития атопи-

ческого дерматита, бронхиальной астмы и ожирения [19]. 

Необходимо отметить, что колонизация вагинальными 

бактериями кожи младенцев, родившихся посредством 

кесарева сечения, может быть восстановлена путем про-

тирания новорожденных вагинальными выделениями 

рожениц [21].

На состав микробиома кожи также влияет и зре-

лость внутриутробного ребенка на момент рождения. Так, 

у доношенных младенцев отмечается большее видовое 

разнообразие микроорганизмов, чем у недоношенных 

(< 37 нед) [22]. Также у доношенных по сравнению с недо-

ношенными было повышено количество специфических 

кожных и кишечных бактерий, включая стафилококки, 

стрептококки, коринебактерии, эшерихии и энтерококки 

[22]. Причины этих различий в составе микробиома кожи 

различны. Во-первых, кожа недоношенного ребенка 

не полностью развита, и поэтому возможна колони-

зация нетипичными бактериями [23]. Во-вторых, на 

колонизацию кожи влияют такие факторы, как способ 

родоразрешения, антибиотикотерапия и микроэкология 

в больнице [24].

В настоящее время предложена концепция «ось 

кишечник–кожа», предполагающая взаимодействие 

кишечника и кожи посредством микробиоты, метабо-

литов, иммунных медиаторов и диеты [25]. Нарушение 

взаимодействий в этой оси способствует развитию в том 

числе и акне [25]. Эта концепция, вероятно, применима 

к младенцам, а значит, при оценке здоровья кожи у детей 

в этих возрастных группах необходимо оценивать и здо-

ровье кишечного микробиома.

СОСТАВ МИКРОБИОТЫ КОЖИ У ДЕТЕЙ 
И ВЗРОСЛЫХ
Микробиом кожи здоровых взрослых достаточно ста-

билен [26]. Понимание последовательности изменения 

микробиома кожи с возрастом необходимо для установле-

ния механизмов взаимодействий между макро- и микроор-

ганизмами [27, 28]. У каждого человека свой уникальный 

состав микробиома [29]. Он обусловлен как врожденными 

характеристиками кожи, включая влажность, содержание 

липидов, pH, температуру, так и факторами окружающей 

среды, в т.ч. средств по уходу за кожей [29].

Как отмечалось выше, при рождении распределение 

микроорганизмов на коже неспецифично, неоднородность 

колонизации различных участков кожи начинает появ-

ляться в течение нескольких дней или недель после рож-

дения [30]. В течение первого года жизни качественный 

состав микробиоты не меняется, увеличивается только 

количество микроорганизмов [31]. В дальнейшем проис-

ходит уменьшение количества стафилококков и стрепто-

кокков и, напротив, увеличение количества других видов 

бактерий, таких как пропионо- и коринебактерии. [31]. 

Эта тенденция сохраняется в отношении детей от 4 до 12 

лет, у которых бактериальное и грибковое разнообразие 

выше, чем у взрослых [31]. Видовой состав микробиоты 

кожи у подростков становится похожим на состав микро-

биоты взрослых [31]. Связано это с половым созреванием, 

гормональной стимуляцией активности сальных и апо-

криновых желез, в результате чего увеличивается синтез 

липидов в коже, а это, в свою очередь, способствует росту 

и размножению Cutibacterium acnes [29]. Кроме того, на 

состав микробиоты кожи влияет общее состояние иммуни-

тета, который постепенно адаптируется и тем самым обес-

печивает стабильность микробиома кожи, специфичного 

для каждого локуса тела в зрелом возрасте [32].

CUTIBACTERIUM ACNES
Cutibacte rium acnes (C. acnes) является распростра-

ненным кожным комменсалом. Этот грамположительный 

анаэроб доминирует в составе микробиоты сально-воло-

сяного фолликула, составляя примерно 85–90% всех 

идентифицируемых микроорганизмов [33]. Известно, что 

C. acnes нормализует микробиом кожи за счет выработки 
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короткоцепочечных жирных кислот с активным адено-

зинмонофосфатом (АМФ) [34]. Однако связь количества 

C. acnes с развитием акне и тяжестью болезни остается 

неустановленной. Тем не менее исследования подтверж-

дают, что C. acnes является фактором патогенеза акне [35].

Секвенирование микробиоты кожи показывает, что 

внутри вида C. acnes можно выделить подгруппы (штам-

мы). Так, S. Fitz-Gibbon и соавт. описали различные штаммы 

филотипа IA-2 C. acnes, названные риботипами (RT). В здо-

ровой коже присутствуют RT6, в коже с акне — RT4 и 5 [5]. 

Филотипы C. acnes, выделяемые у пациентов с акне (IB-1, 

IA-2, IC), стимулируют выработку провоспалительных цито-

кинов, IL-17 и IFN-γ у здоровых людей. Напротив, филоти-

пы, выделяемые из здоровой кожи (II-RT6, III), стимулиру-

ют синтез противовоспалительных цитокинов (IL-10) [36]. 

Субпопуляции Т-лимфоцитов Th17, активированные штам-

мами II-RT6 и III, проявляют сильную антибактериальную 

активность, а штаммами IB-1, IA-2, IC — нет [4].

Для пациентов с акне характерно большее, чем у здо-

ровых людей, разнообразие филотипов C. аcnes [37]. 

Повышают разнообразие бактерий в целом на коже пре-

параты, используемые в терапии пациентов с акне, такие 

как бензоила пероксид и клиндамицин (при местном 

использовании), изотретиноин и миноциклин (при перо-

ральном использовании) [38]. Вместе с тем эти препараты 

уменьшают бактериальную нагрузку [38]. Изотретиноин 

увеличивает число риботипов C. acnes c бактерицидной 

активностью в течение 5 мес после начала терапии [38]. 

Считается, что изотретиноин действует опосредованно, 

лишая C. acnes источника «питания» и увеличивая продук-

цию АМФ [39]. Тем не менее, чтобы понять точные меха-

низмы влияния терапии акне на состояние микробиома 

кожи, необходимы дополнительные исследования.

При длительном системном или местном лечении тяже-

лого акне у некоторых пациентов развивается грамотри-

цательный фолликулит, вызванный условно-патогенными 

микроорганизмами [40]. Неселективное воздействие на 

C. аcnes может способствовать длительному и устойчиво-

му дисбиозу после терапии [40]. Целенаправленный под-

ход, нацеленный на штаммы, ассоциированные с угрями, 

мог бы быть полезен.

ТЕРАПЕВТИЧЕСКИЕ ВОЗМОЖНОСТИ 
МИКРОБИОТЫ
Микробиота кожи подавляет активность генов виру-

сов и активирует гены комменсалов [41]. Кроме того, 

путем продукции биоактивных молекул микробиота вли-

яет на развитие придатков кожи, туморогенез, старение, 

функцию чувствительных нервов, внутреннюю иммунную 

систему [41]. Согласно эпиммуномной теории, кожный 

барьер играет фундаментальную роль для обеспечения 

защиты и поддержания иммунной системы [42]. Такие 

кожные заболевания, как акне, розацеа, атопический 

дерматит, ассоциированы с нарушением кожного барье-

ра, и восстановление его приводит к значимым клиниче-

ским улучшениям [43].

Локальное применение пробиотиков, таких как 

L. bulgaricus, L. аcidophilus и L. рlantarum, улучшает резуль-

таты лечения акне, снижая колонизацию C. acnes [44]. 

Нанесение на кожу L. paracasei снижает концентрацию 

растворимых провоспалительных молекул, а именно 

субстанции Р [45], а местное применение Streptococcus 

salivarius K12 приводит к ингибированию экспрессии 

в кератиноцитах NF- B [45]. Также после локального при-

менения экстракта Vitreoscilla filiformis увеличивается про-

дукция дендритными клетками провоспалительного IL-10 

[46]. In vitro исследования продемонстрировали способ-

ность пробиотиков, Streptococcus salivarius и Enterococcus 

faecalis, напрямую ингибировать рост С. аcnes и подавлять 

воспалительный ответ через антимикробные пептиды, 

такие как бактериоцинподобная ингибирующая субстан-

ция (BLIS) [47]. Кроме того, пробиотики способны снижать 

выраженность побочных эффектов от основной терапии 

акне [47]. Подавляет рост С. аcnes также и Staphylococcus 

epidermidis, ингибирующее действие которого обусловле-

но ферментацией глицерола [48].

Исследование, проведенное J. Oh и соавт., показало 

in vitro ингибирующий эффект бактериоцина, продуци-

руемого Lactococcus sp. HY 499 на рост S. epidermidis, 

Staphylococcus aureus (S. aureus), Streptococcus pyogenes 

и С. acnes [49]. Исследование, проведенное A.  Gueniche 

и соавт., продемонстрировало ингибирующий эффект на 

кожное воспаление Lactobacillus paracasei CNCM I-2116 

[45]. B.S. Kang и соавт. протестировали анти-С. acnes-

эффект лосьона, приготовленного из Enterococcus 

faecalis SL-5. Получен выраженный положительный 

эффект — значительно уменьшилось количество воспа-

лительных элементов [50]. N. Muizzuddin и соавт. наблю-

дали уменьшение выраженности легкой степени акне 

с уменьшением эритемы и восстановлением кожного 

барьера в ходе клинического исследования с использо-

ванием Lactobacillus plantarum [44].

Пероральные пробиотики также могут влиять на состо-

яние кожи с помощью различных механизмов, включая 

уменьшение системного воспаления — важного фактора 

патогенеза при акне [47]. Исследование подтвердило 

уменьшение высыпаний при акне на 38,6% по сравне-

нию с плацебо, а также селективное снижение уровня 

поверхностных триацилглицеринов кожи у лиц с акне 

после ежедневного приема в течение 12 нед ферменти-

рованного молока, обогащенного 200 мг лактоферрина 

[51]. Пероральные пробиотики могут улучшить состоя-

ние кожи через ось «кишечник–мозг–кожа». Улучшается 

абсорбция нутриентов, что влияет на барьерную функцию 

[52]. Пероральный прием Lactobacillus reuteri уменьшает 

перифолликулярное воспаление [53]. Другие пробиотики 

также влияют на атопический дерматит, заживление ожо-

гов, рубцов [54].

Микробиота кишечника влияет на абсорбцию и мета-

болизм в печени и продуцирует активные метаболиты, 

которые не могут синтезироваться в печени [55]. Кроме 

того, пробиотики влияют на выраженность побочных 

эффектов. В-глюкуронидазы, продуцируемые Escherichia 

coli, Bacteroides vulgatus и Clostridium ramosum, реакти-

вируют иринотекан из неактивного глюкуронида, который 

выводится с желчью в желудочно-кишечный тракт и отве-

чает за тяжелую пищеварительную токсичность [56].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Микробиом кожи у детей изучен недостаточно. Вместе 

с тем не вызывает сомнений, что микробиом кожи здоро-

вого ребенка сильно отличается от такового у взрослых. 

По мере взросления ребенка состав его микробиоты зна-

чительно изменяется. Мониторинг изменений микробио-

ты у детей необходим для усовершенствования лечения 

кожных заболеваний. Видовой состав микробиоты кожи, 

а также выполняемые им функции, такие как синтез 

АМФ, производство метаболитов и липидов, влияют на 

стратегию лечения. Пробиотики являются относительно 

новым методом лечения кожных заболеваний. Многие 

исследования с выраженным положительным эффектом 

проведены пока in vitro. Таким образом, изучение микро-

биома и его возможностей — актуальная задача для 

будущих исследований.
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