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Микробиом кожи человека разнообразен и зависит от множества факторов, таких как пол, возраст, этническая при-
надлежность и географическое положение. Различные области кожи преимущественно колонизированы микроорга-
низмами, наиболее адаптированными к конкретным микросредам в зависимости от температуры, выработки кожного 
сала и уровня потоотделения. Сухие участки кожи наиболее благоприятны для представителей рода Aspergillus, 
Flavonacterium, Proteus и Xanthobacter, в то время как на влажных большее распространение получили Staphylococcus, 
Corynebacterium и β-Proteobacteria. Исследование микробного состава кожи способно значительно улучшить качество 
оказываемой хирургической помощи, а также снизить количество послеоперационных осложнений инфекционного 
генеза. Понимание механизмов, лежащих в основе данных нарушений, влияющих на микробиом, и взаимодействия 
между микробиомом кожи и инфекционными агентами потенциально позволит использовать новые стратегии про-
филактики лечения заболеваний.
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The human skin microbiome is diverse and depends on many factors such as gender, age, ethnicity and geographical location. 
Different areas of the skin are predominantly colonised by microorganisms that are best adapted to specific microenvironmental 
conditions, depending on temperature, sebum production and sweating. Dry skin areas are most favourable for Aspergillus, 
Flavonacterium, Proteus and Xanthobacter, while Staphylococcus, Corynebacterium and β-Proteobacteria are more prevalent 
in moist areas. The study of the microbial composition of the skin can significantly improve the quality of surgical care and 
reduce the number of postoperative complications of infectious genesis. Understanding the mechanisms underlying these 
disorders affecting the microbiome and the interactions between the skin microbiome and infectious agents will potentially 
enable new strategies to prevent disease management.
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К ожа является самым крупным органом человеческого 
тела. Она отделяет внутреннюю среду организма от 

внешней и представляет собой первую линию защиты от 
экзогенных патогенов, вследствие чего обладает повышен-
ным риском инфицирования и повреждения. Одной из глав-
ных функций кожи является барьерная, обеспечиваемая как 
за счет ее собственных клеток, так и за счет микроорганиз-
мов, обитающих на ее поверхности [1]. Данные микроорга-
низмы представляют собой динамическую экосистему 
(микробиом), включающую различные виды бактерий, гри-

бов, вирусов. С практической точки зрения наибольший 
интерес представляют резидентные (постоянные) микроор-
ганизмы, формирующие относительно фиксированные 
колонии, способные к самостоятельному восстановлению 
популяции при различных структурных повреждениях кожи. 
Считается, что данная группа представлена приносящими 
организму пользу комменсалами, которые принимают актив-
ное участие в поддержании барьерной функции кожи, а 
также в основных физиологических процессах, происходя-
щих на ее поверхности [2–4].
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Тема микробиома кожи не теряет своей актуальности на 
протяжении последних десятилетий, и с каждым годом инте-
рес медицинского сообщества к более детальному изучению 
кожной микрофлоры и микробиоты только возрастает. В 
последующих разделах будут представлены последние све-
дения о микробиоме передней брюшной стенки, включая его 
состав и структуру в норме и при некоторых наиболее рас-
пространенных патологических состояниях, а также меха-
низмы взаимодействия входящих в его состав микроорга-
низмов между собой и с организмом в целом.

Целью настоящего исследования является анализ дан-
ных о составе микробиома кожи, его роли в норме и при 
патологии, а также о клиническом значении в практике.

Материалы и методы

В ходе настоящего исследования был проведен анализ 
актуальных литературных источников на тему состава и 
роли микробиома передней брюшной стенки в норме и при 
патологии. Базой для поиска информации послужили 
MedLine (PubMed), Научная электронная библиотека, инте-
грированная с Российским индексом научного цитирования 
eLIBRARY, а также Scopus и Web of Science.

Результаты исследования и их обсуждение

Комменсальные микроорганизмы находятся в симбиоти-
ческих отношениях с организмом хозяина. Данное взаимо-
действие способствует стабильности микробиома и целост-
ности кожи. Понимание и поддержание хрупкого баланса 
между кожей и микробиомом являются важными шагами 
для познания механизмов, непосредственно отвечающих за 
поддержание здорового кожного покрова [5, 6].

Резидентные микроорганизмы обеспечивают первую 
линию защиты от вторжения патогенов. Staphylococcus 
epidermidis и некоторые другие бактерии способны напря-
мую взаимодействовать с кератиноцитами, вызывая выра-
ботку антимикробных пептидов через сигнализацию иммун-
ных клеток [7–9]. Выделяемые β-дефензины проявляют 
бактерицидные свойства в отношении Staphylococcus aureus 
и Escherichia coli [10]. S. epidermidis также выделяет протеа-
зу, ускоряет процесс заживления ран за счет своего проти-
вовоспалительного действия и обладает противоопухолевой 
активностью [11, 12]. Остальные коагулазоотрицательные 
стафилококки также производят бактериоцины, ограничива-
ющие выживание патогенных бактерий на поверхности 
кожи, и соединения, обладающие иммуномодулирующим и 
противовоспалительным действием [13]. 

S. aureus в коже может преобразовывать гистидин в ами-
нокислоту, которая в дальнейшем превращается в транс-
урокаиновую кислоту, тем самым обеспечивая защиту кожи 
от ультрафиолетового излучения. Представители рода 
Corynebacterium способны изменять липидный состав на 
поверхности кожи и обеспечивать толстый барьер кожного 
сала [7]. Lactobacillus spp. предотвращают колонизацию 
патогенов и производят противовоспалительные вторичные 
метаболиты [9]. Параллельно хозяин обеспечивает микро-
организмы питательными веществами, тем самым форми-
руя и поддерживая постоянный состав микробиома [5]. 

Основные виды резидентных микроорганизмов
Абсолютное большинство симбиотных бактерий здоровой 

кожи у людей относится к одному из четырех типов [14, 15]:
Actinobacteria (51,8%): роды Corynebacterium, Propioni- 

bacterium, Micrococcus, Actinobcterium, Brevibacterium;
Firmicutes (24,4%): роды Staphylococcus, Streptococcus, 

Finegoldia;
Proteobacteria (16,5%): роды Paracoccus, Haematobacter;
Bacteroidetes (6,3%): роды Prevotella, Porphyromonas, 

Chryseobacterium.
Помимо этого, до 4% занимают археи, среди наиболее 

распространенных родов которых можно выделить 
Thaumarchaeota и Euryarchaeota [14].

Макроскопически на коже можно обнаружить множество 
различных карманов, инвагинаций и ниш, каждая из кото-
рых обладает уникальной микросредой: отличается липид-
ным и пептидным составами, а также показателями pH и 
температуры. Например, усредненные значения температу-
ры и pH в околопупочной области составляют 33,3°C и 
5,35–5,55, а в паховой – 36,1°C и 6,22 соответственно. При 
этом показатели pH довольно сильно варьируют в зависимо-
сти от половой принадлежности и состояния здоровья чело-
века [16, 17].

Микробное сообщество кожи человека разнообразно и 
зависит от множества факторов, таких как пол, возраст, 
этническая принадлежность и географическое положение. 
Различные области кожи населяются разными микроорга-
низмами, адаптирующимися к конкретным микросредам в 
зависимости от температуры, выработки кожного сала и 
уровня потоотделения на занятой ими нише [18, 19]. 

По физиологическим свойствам участки кожи можно раз-
делить на три основные группы: сухие, влажные и сальные 
[20]. Вместе с этим B.Dréno выделяет еще одну группу: в нее 
входят дерма, волосяные фолликулы, сальные и потовые 
железы [17]. Особенности каждого из упомянутых участков 
создают отличные друг от друга по уровню выделяемых 
липидов и влаги условия, способствующие распростране-
нию различных видов микроорганизмов [21]. Сухие участки 
кожи наиболее благоприятны для представителей рода 
Aspergillus, Flavonacterium, Proteus и Xanthobacter, в то время 
как на влажных участках кожи большее распространение 
получили Staphylococcus, Corynebacterium и β-Proteobacteria 
[22, 23]. Кожа передней брюшной стенки преимущественно 
представлена сухими участками, исключение составляют ее 
нижняя часть и пупочная область, где влажность сравни-
тельно выше [24].

Умбиликальная область имеет важное клиническое зна-
чение в абдоминальной хирургии, так как является наиболее 
распространенным местом доступа в брюшную полость, при 
этом данная область обладает повышенной влажностью, что 
способствует бактериальной колонизации [25]. Вместе с тем 
большинство послеоперационных инфекционных осложне-
ний вызваны внутрибрюшным инфицированием, а не микро-
флорой кожи [26]. Микробиом пупочной области в норме 
представлен родами Staphylococcus, Corynebacterium и 
типом Proteobacteria, при этом могут выделяться транзитор-
ные микроорганизмы, например бактерии рода Enterococcus 
[27]. Однако в отдельных случаях, при пренебрежении пра-
вилами личной гигиены, микробиом претерпевает значи-
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тельные изменения: представители резидентной флоры 
уменьшаются в количестве или полностью исчезают, появ-
ляются бактерии из группы анаэробов, такие как Mobiluncus, 
Arcanobacterium и Peptoniphilus, что говорит о необходимо-
сти уделения особого внимания гигиеническим манипуляци-
ям при подготовке больного к оперативному вмешательству. 
Исследование J.Kleeff et al. продемонстрировало, что анти-
септическая подготовка кожи не способна полностью изба-
вить от микрофлоры пупочной области 24,7% пациентов 
[28].

Нижняя часть передней брюшной стенки также является 
одним из распространенных мест доступа при операциях на 
брюшной полости, малом тазу, а также тазобедренном 
суставе, при этом микробиологический анализ показывает 
наличие как аэробной, так и анаэробной флоры. Наибольшую 
долю при этом занимают представители родов Staphylococcus, 
Corynebacterium и Cutibacterium. Также могут быть выявлены 
представители типов Pseudomonadota, Bacillota, Bacteroidota 
и Actinomycetota. P.M.Anderson et al. провели исследование, 
направленное на изучение изменений микробиома у людей 
с ожирением, по результатам которого было выявлено уве-
личение распространенности бактерий порядка Enterobacte- 
rales, в частности E. coli, Proteus mirabilis, Klebsiella pneumo- 
niae и Enterobacter cloacae [29]. Данные результаты могут 
быть объяснены близостью к урогенитальной области, а 
также, возможно, снижением эффективности местных гиги-
енических процедур у больных за счет нависания брюшного 
фартука, что также создает анаэробные условия с повышен-
ной влажностью, наиболее благоприятные для персистен-
ции соответствующей флоры, способной привести к разви-
тию инфекционных осложнений. В статье D.B.Buchalter et al. 
было отмечено увеличение частоты инфекций области 
хирургического вмешательства, вызванных грамотрица-
тельными микроорганизмами, у больных после эндопроте-
зирования тазобедренного сустава через прямой передний 
доступ, что связано с особенностями микробиома паховой 
области [30].

В то время как поверхностные слои кожи демонстрируют 
большое видовое разнообразие, в более глубоких слоях 
отмечается значительное содержание представителей 
классов Clostridiales и Bacteroidetes. Подобные отличия 
хорошо заметны при использовании различных методов 
забора биологического материала – мазки тампоном помо-
гают оценить состав поверхностных слоев, а биопсия  – 
более глубоких [31].

Половые и этнические особенности микробиома
Различия видового состава мужского и женского микро-

биома развиваются за счет наличия характерных особенно-
стей кожи у людей разного пола: толщины кожи, количества 
волос, потовых и сальных желез. Микробиом женской кожи 
характеризуется большим разнообразием видов, чем у муж-
чин [32]. Предположительно, данное разнообразие могло 
быть обеспечено благодаря меньшей толщине кожи, более 
низкому показателю рН и менее интенсивному потоотделе-
нию [33]. Половые гормоны, которые влияют на функциони-
рование иммунных клеток, также имеют решающее значе-
ние [8]. J-H.Jo et al. предположили, что пол может оказать 
повышенное влияние на структуру микробиома в период 

полового созревания [34]. В своем исследовании M.H.Y.Leung 
et al. показали, что для мужчин характерно обилие 
Cutibacterium и Staphylococcus, в то время как Streptococcus 
был более распространен среди женщин [35]. В то же время 
при изучении распределения грибов Malassezia A.Prohic et 
al. не выявили значимого влияния пола. При этом было отме-
чено существенное влияние на состав и разнообразие 
архейного сообщества [36]. J.Oh et al. при исследовании 
мужчин и женщин в возрасте от 2 до 40 лет, независимо от 
их возраста, на основании мазков с сухих участков кожи 
также не выявляли существенных различий, связанных с 
полом [37]. Изучая участки кожи с повышенной влажностью, 
C.Callewaert et al. выделили две основные группы в зависи-
мости от преимущественной колонизации за счет Staphylo- 
coccus или Corynebacterium [38]: у женщин преимуществен-
но определялись представители рода Staphylococcus, в то 
время как у мужчин чаще определялись Corynebacterium. 
Подобное распределение может быть связано с более высо-
кой чувствительностью Corynebacterium к противомикроб-
ным агентам, персистирующим на коже человека, и, в осо-
бенности, к низким значениям pH (по сравнению с Staphylo- 
coccus spp.). В то же время M.Li et al. отметили большее 
количество Corynebacterium spp. у мужчин, что менее харак-
терно для женщин [39].

Среди генетических факторов, формирующих микробиом 
кожи, этническая принадлежность является вторичной, она 
способствует изменению микробиома кожи и достаточно 
сильно связана с образом жизни, прежде всего с гигиениче-
скими привычками [40].

Возрастные изменения микробиома
Несмотря на то, что микробиом кожи человека является 

относительно стабильным с течением времени, старение – 
один из основных факторов, влияющих на изменение его 
состава. Взаимосвязь между данными процессами пред-
ставляет особый интерес [41]. Исследования, приведенные в 
статье Z.Li et al., подтвердили различия между составами 
кожного микробиома у молодых и пожилых людей [42].

В коже пожилых людей отмечается уменьшение размеров 
мелких сосудов, сальных и потовых желез, а также сниже-
ние запасов питательных веществ. Значительно снижается 
барьерная функция, понижается резистентность к патоге-
нам внешней среды, а также способность сохранять общую 
целостность кожных покровов и поддерживать гомеостаз в 
системе человек–микробиом [43]. При этом показатель pH 
имеет тенденцию к повышению, сдвигая среду кожи к более 
щелочным значениям, что создает более благоприятные 
условия для патогенных микроорганизмов [44]. Кожа стано-
вится более сухой за счет снижения потоотделения и сало- 
образования, что затрудняет удаление патогенной флоры с 
ее поверхности и защиту от ее воздействия [45]. Подобные 
изменения приводят к сокращению численности резидент-
ных микроорганизмов, например типа Firmicutes, что, в свою 
очередь, влияет на регуляцию иммунных функций и сниже-
ние биосинтеза и метаболизма необходимых веществ: повы-
шается восприимчивость к инфекциям, снижается актив-
ность антимикробных пептидов. Помимо этого, сокращают-
ся популяции Staphylococcus, Cutibacterium и Acinetobacter 
[46], но увеличивается число Corynebacterium, Proteobacteria 
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и Streptococcus, что также может негативно влиять на состо-
яние кожи возрастных людей [42].

Изменения микробиома в патологии
В некоторых случаях нарушения симбиотического состоя-

ния и соотношения бактериальных фракций микробиома 
могут привести к развитию заболеваний. Чрезмерное 
использование антибиотиков и нездоровое питание пред-
ставляют серьезную опасность для состава микробиома, 
при этом дисбаланс в микробном сообществе может вызвать 
патологические состояния [47, 48]. Многие распространен-
ные патологические состояния, включая хронические ране-
вые процессы, инфекции кожи и мягких тканей, а также 
дерматологические заболевания, связаны с изменениями в 
микробиоме и называются дисбактериозами [49]. 

Понимание механизмов, лежащих в основе данных нару-
шений, влияющих на микробиом, и взаимодействия между 
микробиомом кожи и инфекционными агентами потенциаль-
но позволит использовать новые стратегии лечения заболе-
ваний [47].

Изменения микробиома при заживлении ран
Как было описано выше, комменсальные организмы кожи 

находятся в постоянном взаимодействии с иммунной систе-
мой и, таким образом, участвуют в заживлении ран. C.Leonel 
et al. обобщили современные знания по данной проблеме, 
которые представляются несколько противоречивыми [50]. В 
одних исследованиях отмечается, что отсутствие коммен-
сальных микроорганизмов на коже положительно влияет на 
закрытие раны во время заживления [51], в другом  – при-
сутствие S. epidermidis было отмечено как положительный 
фактор, связанный с нетрадиционными механизмами вос-
становления, характерными для комменсальных бактерий, 
через привлечение регуляторных CD8 T-лимфоцитов и Toll-
подобных рецепторов [52]. S. epidermidis активирует Toll-
подобные рецепторы 2 для усиления реакции кератиноцитов 
на патогены и выделения антимикробных пептидов, а также 
ингибирует Toll-подобные рецепторы 3, активирующие вос-
паление, за счет чего помогает ускорить процесс заживле-
ния ран [7]. Таким образом, можно сделать вывод о благо-
приятном влиянии микробиома кожи и негативном эффекте 
дисбактериоза на процесс заживления ран. Однако, учиты-
вая расхождения во мнениях, необходимо дальнейшее про-
ведение исследований для более точного определения роли 
микробиома [32].

�Изменения микробиома при инсулинорезистентности 
и хроническом раневом процессе
Этиология и патогенез инсулинорезистентности тесно 

связаны с микробиомом человека. Пациенты с нарушением 
баланса между инсулином и глюкозой демонстрируют сме-
щенный состав микробиома в кишечнике, коже и других 
участках тела, отражающий дисбактериоз, характеризую-
щийся измененным микробным альфа-разнообразием, сни-
жением стабильности состава и большей изменчивостью. 
Нарушение структуры слизистой оболочки и кожного барье-
ра кожи часто связано с инсулинорезистентностью, что 
дополнительно способно усугубить уже нарушенное соотно-
шение резидентных микроорганизмов [14, 53]. 

Микробиота кожи, особенно специфические патогены, 
способствует инфекции хронических ран. Часто этот про-
цесс связан с S. aureus, обладающей генами устойчивости к 
антибиотикам, и, как следствие, может привести к тяжелой 
инфекции кожи и мягких тканей. Штаммы S. aureus способ-
ны снижать барьерную функцию кожи и активировать пато-
логические иммунные реакции как на ее поверхности, так и 
в организме в целом [5, 53]. Вместе с этим Roseomonas 
mucosa продемонстрировал способность к подавлению 
роста S. aureus как в экспериментальной модели, так и непо-
средственно на коже человека, способствуя выработке 
интерлейкина-6, показывая возможность восстановления 
новых штаммов в микробиоме кожи и использования их для 
улучшения дерматологических заболеваний [54].

S. aureus и P. aeruginosa наиболее часто выделяют из 
хронических ран. Ко-инфекция S. aureus и P. aeruginosa 
является наиболее опасной в сравнении с одиночными 
инфекциями, при этом численность Staphylococcus и анаэ-
робных бактерий отрицательно коррелирует с глубиной 
раны: наблюдается положительная корреляция между удли-
нением раны, микробным разнообразием и численностью 
P. aeruginosa и отрицательная – с численностью S. aureus. 
Иначе говоря, S. aureus, как правило, ассоциируется с 
острыми поверхностными язвами, а P. aeruginosa и другие 
анаэробные бактерии обычно выявляются при глубоких хро-
нических язвах. Кроме того, упомянутые микроорганизмы 
способны препятствовать заживлению значительных хрони-
ческих язв в фазе воспаления. Они экспрессируют поверх-
ностные белки и факторы вирулентности, ингибируя и 
замедляя процесс заживления ран [10, 55, 56]. 

�Инфекция области хирургического вмешательства 
и микробиом
Резидентная флора области хирургического вмешатель-

ства является наиболее распространенным фактором, 
вызывающим инфекционные осложнения в послеопераци-
онном периоде [57], однако это оспаривается J.Kleeff et al., 
которые утверждают, что микробиом кожи значительно 
реже вызывает развитие послеоперационных инфекций, и 
считают главной их причиной эндогенное загрязнение [28]. В 
целом наиболее часто ответственными за развитие инфек-
ций области хирургического вмешательства являются: 
S. aureus, Enterococcus, P. aeruginosa, E. coli, Streptococcus, 
Enterobacter, Proteus sp., K. pneumoniae и Serratia sp. [28, 57]. 
В частности, S. aureus представляет особую опасность, так 
как демонстрирует относительную устойчивость к антими-
кробным пептидам, синтезируемым эпителиоцитами и фаго-
цитами. При этом повышение показателя pH до 6–7, нега-
тивно влияющее на большую часть представителей кожной 
флоры, создает более благоприятную среду для этой бакте-
рии, а также для Streptococcus pyogenes [16, 58].

В работе L.Prieto-Borja et al. рассмотрена проблематика 
инфекционных осложнений в области установки дренажных 
систем у пациентов, перенесших оперативные вмешатель-
ства на брюшной полости. Одним из главных факторов 
риска развития данных осложнений является продолжитель-
ность использования дренажной системы, при этом наблю-
дается взаимосвязь между развитием инфекции и использо-
ванием дренажа в течение 3 и более дней. При микробио-
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логическом исследовании наиболее часто выделялись груп-
пы возбудителей Enterobacteriae (Enterobacter aerogenes, 
E.  cloacae, E. coli, K. pneumoniae, Morganella morganii), 
P.  aeruginosa, а также представители родов Candida и 
Enterococcus. Коагулазоотрицательные стафилококки, 
несмотря на то что были наиболее распространенной изо-
лированной группой бактерий, не были связаны с развитием 
инфекционных осложнений [59].

Варианты снижения микробной нагрузки на область 
хирургического вмешательства стали одними из основных 
направлений профилактики. Регулярное использование 
системных антибиотиков, направленных против данных 
микроорганизмов, было эффективным в снижении частоты 
послеоперационных осложнений [32, 57].

Взаимосвязь кожного и кишечного микробиомов 
Дополнительно следует выделить связь между микробио-

мами кожи и кишечника, при этом некоторые исследователи 
предлагают рассматривать их как единую систему [60]. 
Кожный и кишечный барьеры, действительно, во многом 
похожи: они имеют схожее строение и постоянно контактиру-
ют с внешней средой [61]. Высокая скорость клеточного 
обновления эпителиальных тканей кожи и кишечника снижа-
ет адгезию транзиторной флоры и риск развития инфекци-
онных процессов [5]. Микробиом кишечника влияет на кожу 
и другие системы органов. Подобная связь обеспечивается 
за счет иммунной системы и необходима для поддержания 
гомеостаза и регуляции местных иммуннологических реак-
ций [61–63]. Среди возможных механизмов данного влияния 
можно выделить регуляцию внекишечных T-клеток, разви-
тие пероральной иммунной толерантности через регулятор-
ные T-клетки, синтез короткоцепочечных жирных кислот, а 
также регуляцию иммунных и воспалительных реакций. 
Кишечный микробиом и его метаболиты индуцируют иммун-
нокомпетентные клетки и цитокины, которые с кровью и 
лимфой попадают в системный кровоток и распространяют-
ся по всему организму [64].

Существует двунаправленная связь между дисбактерио-
зом кишечника и кожи. Многие исследования подтвержда-
ют, что дисбаланс кишечного микробиома тесно связан с 
измененным иммунным ответом и способен приводить к 
различным заболеваниям кожи [7, 8], в свою очередь, мно-
гие воспалительные заболевания кожи могут приводить к 
изменениям микробиома кишечника [5]. D.Yan et al., а также 
X.Zhang et al. выявили существенные отличия в составе 
микробной флоры кишечника у здоровых людей и больных 
псориазом, у последних было изменено соотношение попу-
ляций Firmicutes и Bacteroidetes [65, 66].

Заключение 

Исследования показывают, что кожа тесно связана с 
заселяющим ее микробиомом и микробное сообщество, 
персистирующее на ее поверхности, обладает большим 
потенциалом влияния на здоровье человека. Особый инте-
рес кожный микробиом представляет в хирургической прак-
тике, так как в случае оперативного лечения неизбежным 
является нарушение целостности кожного покрова и, как 
следствие, повреждение внутрисистемного гомеостаза. 

Более детальное исследование колонизирующих кожу 
микроорганизмов может способствовать более эффектив-
ной диагностике и выявлению взаимосвязей между состоя-
нием микробиома и патогенезом инфекционных осложне-
ний области хирургического вмешательства, а также раз-
работке более эффективных методов их профилактики и 
лечения.
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