
124

Варненски медицински форум, 2021, прил. 1							       МУ-Варна

МИКРОБИОМ И КОЖА
Илко Бакърджиев1,2, Женя Стоянова2,3

1Медицински колеж – Варна 
2Медицински университет – Варна

3Отделение по кожни болести и венерология, УМБАЛ „Света Марина”, Варна

MICROBIOME AND SKIN
I. Bakardzhiev1,2, J. Stoyanova2,3

1Medical College – Varna
2Medical University of Varna

3Department of Skin Diseases and Venereology, “St. Marina“ University Hospital, Varna

РЕЗЮМЕ

Човешката кожа е сложна и динамична еко-
система, обитавана от бактерии, акари, гъбич-
ки и вируси. Тази съвкупност от микроорганиз-
ми, живеещи по кожата и лигавиците на орофа-
ринкса, горните дихателни пътища, конюнк-
тивата, дебелото черво и долните отдели на 
уро-гениталния тракт, се нарича нормална фло-
ра (физиологична, естествена, автохтонна, ми-
кробиом, микробиота) и има основно значение за 
физиологията на кожата и имунитета. 

Разработването на молекулярни методи за 
идентифициране на микроорганизми доведе до 
по-богата представа за пребиваващите кожни 
бактерии като много разнообразни и промен-
ливи. Необходимо е по-задълбочено разбиране на 
кожния микробиом, за да се изучи детайлно ми-
кробното участие в кожните заболявания на чо-
века и да се даде възможност за нови промикроб-
ни и антимикробни терапевтични подходи за 
тяхното лечение.

Ключови думи: нормална флора, микробиом, 
микробиота, пропионибактерии, лактобацили, 
резидентна флора

ABSTRACT

The human skin is a dynamic ecosystem inhabited 
by bacteria, mites, fungi and viruses. This set of micro-
organisms living on the skin and mucous membranes 
of the oropharynx, upper respiratory tract, conjuncti-
va, colon and lower urogenital tract, is called „normal 
flora“ (physiological, natural, autochronous, microbi-
ome, microbiota) and is essential for skin physiology 
and immunity. 

The development of molecular methods to identi-
fy microorganisms has led to an emerging view of the 
resident skin bacteria as highly diverse and variable. 
An enhanced understanding of the skin microbiome 
is necessary to gain insight into microbial involvement 
in human skin disorders and to enable novel promi-
crobial and antimicrobial therapeutic approaches for 
their treatment.

Keywords: normal flora, microbiome, microbiota, 
Propionibacteria, Lactobacilli, resident flora
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Сред най-често изолираните представители 
на стафилококовите микроорганизми от нормал-
ната кожа са коагулазо-негативните S. hominis, S 
epidermidis, S. capitis, S cohnii, S. haemoliticus, S. 
saprophyticus, S. warneri. Тази група е по-много-
бройна, сравнено с популацията на Micrococcus, 
представена от M. luteus, M. varians, M. kristinae, 
M. sedentarius u M. lylae.

Коринеиформените бактерии (дифтерои-
дите) са предимно грам-положителни, аероб-
ни, плеоморфни пръчици. Разделят са на че-
тири Коринеиформени комплекса – C. bovis, C. 
minutissimum, C. xerosus u C hofmani. Последни-
те, заедно с Propionibacterium u Brevibacterium, са 
излкючително представени в зоните с по-висока 
влажност.

Пропионебактериите са представени от три 
вида микроорганизми – P. acnes, P. granulosum 
и P. avidum. Това са анаеробни, грам-положи-
телни пръчици, които по-често ангажират ко-
жата по лицето, подмишниците и слабините на 
възрастните. 

В дълбоките части на космените фоликули се 
откриват анаеробните Propionibacterium, а по-
върхностно – аеробни коки, Malassezia.

Транзиторната микробиота се състои от па-
тогенни бактерии като Streptococcus pyogenes (S. 
pyogenes) или Staphylococcus aureus (S. aureus), 
които са временно присъстващи в дадени зони 
по кожната повърхност и могат да причинят 
инфекции. 

Влажността на кожата и наличието на себа-
цейни жлези определят покритието на различни 
участъци от нея с микроорганизми. Сухите учас-
тъци са относително бедни, докато по-влажни-
те като аксили, перинеум, интердигитални прос-
транства и скалпа, поддържат по-голяма ми-
кробна популация.

Естественият профил на микробиома е уни-
кален. Той се различава в рамките на всеки ин-
дивид, както и според мястото на тялото. Раз-
ликите са причинени от разликите в рН, вла-
га, соленост и себум съдържание. Въпреки тези 
вътрешноиндивидуални различия бактериални-
те, гъбичните и вирусните съобщества в зоните 
са до голяма степен стабилни във времето (49).

Модифициращи фактори на микробиома
Факторите на околната среда и макроорга-

низма пряко оказват влияние върху микробната 
популация. Един до два часа след почистване се 
наблюдава повишаване дисеминацията на бакте-
рии от съседни зони (43). Счита се, че сезоните не 
оказват особено влияние на кожния микробиом, 
но е установено увеличаване на популациите с 

ВЪВЕДЕНИЕ

Най-големият орган в човешкото тяло – ко-
жата, е съставена от 1,8 м2 разнообразна повърх-
ност, богата на гънки, инвагинации и специали-
зирани ниши, които поддържат широк спектър 
от микроорганизми. Така кожата се превръща в 
сложна и динамична екосистема, обитавана от 
бактерии, акари, гъбички и вируси. Тази съвкуп-
ност от микроорганизми, живеещи по кожата и 
лигавиците на орофаринкса, горните дихател-
ни пътища, конюнктивата, дебелото черво и до-
лните отдели на уро-гениталния тракт, се нарича 
нормална флора (физиологична, естествена, ав-
тохтонна, микробиом, микробиота) и има основ-
но значение за физиологията на кожата и имуни-
тета (12,24,41,44.60,61).

Integumentum commune медиира информа-
цията от външния свят и осигурява първа ли-
ния на защита срещу патогени, токсини и небла-
гоприятните условия на околната среда. Тази ба-
риерна функция е както физическа, така и иму-
нологична, и се поддържа от микробните общ-
ности, обитаващи кожата (51). Взаимодействи-
ята между кожните микроби и гостоприемника 
са ключови в континуума между мутуализъм и 
патогенност.

Разработването на молекулярни методи за 
идентифициране на микроорганизми доведе до 
по-богата представа за пребиваващите кожни 
бактерии като много разнообразни и промен-
ливи. Необходимо е по-задълбочено разбиране 
на кожния микробиом, за да се изучи детайлно 
микробното участие в кожните заболявания на 
човека и да се даде възможност за нови проми-
кробни и антимикробни терапевтични подходи 
за тяхното лечение.

Нормална флора на кожатa
Микроорганизмите, живеещи по кожата и 

лигавиците на орофаринкса, горните дихател-
ни пътища, конюнктивата, дебелото черво и до-
лните отдели на уро-гениталния тракт, се нари-
чат нормална флора (физиологична, естествена, 
аутохтонна, микробиом, микробиота). Човешка-
та микробиота на кожата може да бъде разделена 
на две отделни групи микроорганизми: комен-
сални (резидентни) и преходни (транзиторни). 
Пребиваващите микробиоти (наричани още ко-
менсални кожни микроби) също се разделят на 
два вида - аеробната резидентна флора, предста-
вена от грам-позитивни видове Staphylococcus, 
Micrococcus, Corinebacterium spp, грам-негатив-
ните – Acinetobacter spp, и анаеробната флора, 
най-често представена от Propionebacterium spp, 
Staph.saccharolyticus в 20% от популацията.
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повишаване на температурата на околна среда и 
влажността при едновременно влияние на тези 
два фактора, не и самостоятелно(18).

Друг важен модифициращ естествената фло-
ра фактор е възрастта. Микробиомът в бебеш-
ката кожа е представен от временни резиденти, 
стрептококи и спорообразуващи агенти. Микро-
кокацеа доминират, сравнено с кожата в зрели 
индивиди. Пропионебактериите се нуждаят от 
повишени липидни нива по кожата, затова пре-
обладават във възрастта на пубертета.

Интерес представляват установените разли-
чия в микробиома между различните географ-
ски популации и между мъжете и жените след 
пубертета (40,74). Тези различия може да са от 
значение за човешката еволюция по време на 
миграцията от Африка в Европа, където Homo 
sapiens и H. neanderthalensis са живели в пещери, 
среда, в която вероятно имат повишена експози-
ция на микроорганизми, както и могат да дове-
дат до развитие на автоимунни, полово свърза-
ни заболявания.

Съществуват доказателства, че микробиомът 
по кожата на мъжете е много по-богат. Това пра-
вило се отнася особено за аеробните микроорга-
низми (43).

Убедителни данни за значение на расата има 
относно назалното носителството на S.aureus. 
При бели деца то достига 41%, докато при деца от 
негроидната раса носителството достига до 30% 
(26). За останалите микробиомни видове данни-
те са неубедителни.

Антисептиците, дезинфектантите при опера-
тивни интервенции, измивните вещества водят 
до премахване на временната флора и значител-
но редуцират резидентите (39).   (24). Агентите, 
потискащи грам-положителните коки, предиз-
викват повишаване популацията на грам-отри-
цателните пръчици. Носителството на S.aureus 
се повлиява от студено време, хоспитализация, 
инжекционни манипулации(71).

Влияние на нормалната флора върху 
кожата

Положителни въздействия:
•	 Защитна роля срещу колонизацията на 

инфекциозни агенти чрез:
•	 Предотвратяване на колонизацията (адхе-

зията): по влажни повърхности, хидроф-
обната стуктура на бактериалната стена 
осигурява плътен контакт между нея и чо-
вешките клетки. Това явление се обезпеча-
ва от допълнителни „помощници”, разпо-
ложени по външната бактериална повърх-
ност, наречени адхезини (22). Те обикнове-

но са специфични и комуникират с клет-
ката гостоприемник чрез рецепторен апа-
рат. Пример за бактериални адхезини са 
молекулите на липотейхоевата киселина 
(10), открити в стафилококи и стрептоко-
ки, по-късно преоткрити под формата на 
фибрили. Секрецията на екстрацелуларна 
слуз от резидентите също подпомага при-
държането им към различни повърхности 
и най-вече към stratum corneum (22).

•	 Конкуренция за хранителни вещества и 
растежни фактори в дадена екологична 
ниша.

•	 Селективна промяна на локалната физи-
ко-химична среда - продуциране на мета-
болитни продукти, изчерпване на кисло-
рода от средата, подкиселяване на средата 
– лактобацили на Дьодерлайн, бифидобак-
териите в чревния тракт на кърмачето;

•	 Стимулиране развитието на имунната 
система и имунния отговор, секретира-
не на антибактериални вещества (7). Бла-
годарение на кожния микробиом кръвни-
те имунни клетки са обучени да реагират 
бързи при среща с патоген (55).

•	 Кератиноцитите модулират различни сиг-
нали от хоста и от микробен произход 
(13,14).

•	 Стимулиране растежа на епителните клет-
ки в лигавиците и синтеза на цитоплазма-
тични клетки в тях.

•	 Ензимна производителност – някои ензи-
ми на микробиомните клетки дезамини-
рат аминокиселини, естерифицират, де-
алкилират, хидролизират или редуци-
рат диазо-съединения, дехидроксилират 
или хидролизират жлъчните киселини до 
свободни жлъчни киселини, метаболизи-
рат билирубина до уробилиноген, който 
се реабсорбира и екскретира с урината и 
жлъчката.

•	 Продукция на витамини – предимно тези 
от група В, поради тази причина при про-
дължително лечение с антибиотичен пре-
парат е препоръчително да се приемат ви-
тамини от посочената група.

Неблагоприятни въздействия:
•	 Инфекции – при попадане в нормално сте-

рилни области на организма (перфорация 
на черво, кожни наранявания, екстракция 
на зъби); опортюнистични инфекции при 
имуносупресирани пациенти.

•	 Ензимна производителност – ензимите 
на бактериите от устната кухина предиз-
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викват кариес, бактериалните азореду-
ктази хидролизират редуктивно азовръз-
ката в боите, което води до образуване на 
ароматни амини, някои от които са силно 
канцерогенни.

Методи за изследване на нормалната флора
Много методи са използвани за изследване 

на нормалната и коменсалната флора, но се оказ-
ва, че нито един от тях не е достатъчно прило-
жим за всички резидентни видове (65). За доказ-
ване на големи колонии обикновено се използват 
смивове. За стимулиране растежа на бактериите 
се прилагат допълнително продължително три-
ене, налягане, овлажняване на пробите. Инфор-
мация за пространственото разпространение на 
видовете се установява чрез лепящи ленти. Из-
рязването на биопсичен материал в цялата дебе-
лина на кожата се предполага, че би бил най-ин-
формативният метод, но предвид травматич-
ния момент и трудното му приложение, също е с 
ограничено приложение.

Използваните за изолация среди влияят на 
резултатите от взетите проби. Препоръчително 
е основно да се използват кръвни и серумни ага-
ри за аеробни организми и обогатена с тиоглико-
лат среда на Brewer с 1% Tween 80 за изолиране на 
P.acnes (43).

За независими културелни изследвания, из-
ползващи по-нови молекулярни генетични ме-
тоди, ДНК на организмите трябва да бъде извле-
чена, обработена и амплифицирана. Широко об-
хватните PCR праймери, насочени към опреде-
лени региони на бактериите, позволяват относи-
телно лесно амплифициране на последователно-
стите на малките подгрупи рРНК гени. 

Геномните методи за характеризиране на 
кожните резиденти разкриват много по-го-
лямо разнообразие от организми отколкото 
това, разкрито чрез културно-базирани методи 
(15,22,25,29,30). Според метагеномно секвениране 
на 16S рибозомна РНК, повечето кожни бактерии 
попадат в четири различни типа: Actinobacteria, 
Firmicutes, Bacteroidetes и Proteobacteria. Тези че-
тири доминиращи линии също съставляват ми-
кробиотата във вътрешните повърхности на 
лигавицата (стомашно-чревния тракт и устна-
та кухина (5,6,17,18,54,76). Пропорциите обаче 
се различават значително: докато Actinobacteria 
са по-обилно представени по кожата, членове-
те Firmicutes и Bacteroidetes са преобладаващи в 
стомашно-чревния тракт. Общата характеристи-
ка на чревните и кожните микробни общности 
изглежда е ниското разнообразие на ниво тип, но 
голямото разнообразие на ниво вид.

АСОЦИАЦИИ МЕЖДУ КОЖНИЯ 
МИКРОБИОМ И НЯКОИ ЗАБОЛЯВАНИЯ

Dermatitis atopica
Класически AD се среща по-често в сгъвките 

по крайниците, поселени с приблизително едно-
образни микроорганизми (15). Независимо дали 
се касае за интактна кожна повърхност, или ато-
пични лезии, е установено, че кожата на повече 
от 90% от пациентите с АД е колонизирана със S. 
aureus и следователно със загуба на разнообразие 
от микробиомни клетки, като този факт пряко 
корелира с тежестта на заболяването. При здра-
ви индивиди това носителство е около 5% (37). 
Други проучвания са установили увеличава-
не също на гъбичното разнообразие и уникални 
анаеробни бактериални видове като Clostridium 
и Serratia (48). 

Интерес представлява по-богатата разновид-
ност на чревните микробиоти при деца атопици 
- приличат на тези при възрастни индивиди, т.е. 
трикратно намаляване на бактериодите и коло-
низация на Clostridium клъстери IV и XIVa (47). 
Повишеното разнообразие и бактериалното на-
товарване в червата може да има значително въз-
действие върху имунната чувствителност, реак-
тивност и толерантност, което може допълни-
телно да допринесе за обостряне на AD. Асоци-
ациите между AD и човешкия микробиом веро-
ятно ще бъдат свързани с повишен микробен то-
вар на мястото на лезията, както и с променена 
имунна реактивност в системен мащаб.

Psoriasis
Още през 1955 г. се съобщава за силна кли-

нична връзка между стрептококови бета-хемо-
литични инфекции от група А на гърлото и гута-
тен псориазис, а допълнителни доказателства со-
чат, че хроничният плакатен псориазис е свързан 
с орални стрептококови инфекции (45). В псори-
атичните плаки са идентифицирани по-високи 
нива на Streptococcus и Propionibacterium, доми-
нират протеобактерии или актинобактерии, или 
Firmicutes (67). Като цяло бактериалното разноо-
бразие е намалено при пациенти с псориазис, въ-
преки че разликата не е значителна. Гъбичното и 
вирусното разнообразие при тези пациенти все 
още не е изследвано. Това е в пряк контраст с AD, 
където повишеното натоварване на микробното 
разнообразие може да допринесе за симптомите 
на заболяването и прогресията.

Въпреки че механизмите, залегнали в осно-
вата на тези променени общности, остават неиз-
вестни, се предполага, че комбинацията от гене-
тични или специфични възпалителни отговори, 
предизвикани от уникални бактериални подгру-
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пи, вероятно играе ключова роля за тежестта на 
заболяването.

Acne vulgaris
Propionibacterium acnes (Cutibacterium acne) e 

важен патогенен фактор при акне. Тяхната био-
химична активност да секретират на липази, 
протеази и хиалуронидази, води до увреждане на 
пило-себацейните единици и активира класиче-
ския и алтернативния път на комплемента, про-
изводството на проинфаламторни цитокини и 
неутрофилни хемотаксични фактори. Както оба-
че беше отбелязано по-рано, Propionibacterium 
също е идентифициран като доминиращ комен-
сален кожен микроорганизъм (15). Оказва се оба-
че, че при пациенти с акнеична кожа доминират 
шест различни щама на P. acnes и едва един уни-
кален щам при здрави индивиди. При патоген-
ните щамове са идентифицира гени за устойчи-
вост на антибиотици (19,23).

В друго проучване се отбелязва, че засегна-
тите от акне фоликули се колонизират от мно-
жество бактериални видове в допълнение към 
P. acnes, включително други коменсални микро-
организми като Streptococcus epidermidis, дока-
то здравите индивиди се колонизират от P. acnes. 
(2). 

Тези проучвания показват как коменсалните 
микроорганизми имат потенциал да бъдат пато-
генни или чрез геномна еволюция, или чрез вза-
имодействия с други местни микробни видове. 
В допълнение тези проучвания също така под-
чертават потенциала за смекчаване тежестта на 
дерматологичното заболяване чрез прилагане на 
нови терапевтични решения, като например бак-
териална конкуренция.

Rosacea
Demodex folliculorum, е основен етиологичен 

фактор в патогенезата на розацеята, тъй като в 
многобройни проучвания е установено неговото 
високо микробно число върху кожата на засег-
натите пациенти (9,11,34,77). Акарите Demodex 
(като Demodex folliculorum и Demodex brevis) са 
свързани и с редица други кожни заболявания, 
включително сърбеж по лицето и хроничен бле-
фартит (21,27,38). Видовете Demodex се намират в 
пилосебацейните структури, най-често в кожата 
на лицето, и се считат за част от нормалната кож-
на микрофлора (21,31).

Други фактори за заболяването са Bacillus 
oleronius - провъзпалителни, грам-отрицателни 
бактерии, които са податливи на много антиби-
отици, често използвани за лечение на розацея, 
включително доксицикли, за които се предопола-
га, че Demodex видовете са предполагаеми носи-

тели (38,50,68). Staphylococcus epidermidis, здрав 
коменсал на кожата, също е изолиран от пустули 
на розацея (72). В сравнение с нехемолитичния 
S. epidermidis, открит при здрави контроли, S. 
epidermidis, изолиран от пациенти с розацея, е 
бета-хемолитичен вариант с възможно повише-
на вирулентност (16). По-рано се предполагаше, 
че антибиотичната терапия подобрява розацея-
та предимно чрез нейните противовъзпалител-
ни ефекти, но тези проучвания предполагат, че 
има и антибактериален механизъм. Най-изслед-
ваната чревна бактерия по отношение на забо-
ляването е Helicobacter pylori, грам-отрицате-
лен организъм, който живее в стомаха на около 
50% от населението (3,8,32,75). Въпреки че точни-
ят път между инфекцията с H. pylori и розаце-
ята не е напълно изяснен, проучванията показ-
ват, че той може да упражнява ефекти чрез свои-
те провъзпалителни вирулентни пептиди, осо-
бено при тези със съпътстващи стомашно-чрев-
ни симптоми (1,69). Независимо от това връзката 
с H. pylori и розацея остава противоречива, тъй 
като други проучвания не са открили корелация 
между двата микроорганизма (35,63,66). Все още 
се обсъжда дали дисбиозата възниква в отговор 
на розацея, или е причина (70).

Хронични улцерации
Хроничните улцерации, които продължават 

повече от 3 месеца, се срещат най-често при па-
циенти с диабет, възрастни хора и имуноком-
прометирани лица. Въпреки че бактериалната 
инфекция може да не е първопричина за кожна-
та лезия, микроорганизмите могат да допринесат 
за липсата на зарастване и трайна инфламация в 
улцерациите. 

Няколко проучвания са изследвали микроб-
ни съобщества в хронични венозни язви на до-
лни крайници и диабет (28,58,73). Установени са 
намалено коменсално разнообразие, различни 
анаеробни агенти, включително Staphylococcus, 
Serratia и Clostridium видове, разнообразна ком-
бинация от гъбички, протозои и вируси (73). 
Това показва, че драстичната промяна в микро-
околната среда позволява опортюнистичната ко-
лонизация на специално адаптирани микроби и 
изисква разширен панел на терапия, насочен не 
само към бактериалните фактори (58). 

Dermatitis seborrhoides 
Себорейният дерматит е свързан с Malassezia, 

гъбички, които обикновено са част от микро-
биома на човешката кожа. В едно проучване 
Malassezia spp. са изчислени, че съставляват 53–
80% от общата популация на гъбичките в зави-
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симост от мястото на кожата, като ретроаурику-
лярната гънка има най-висок дял (26). 

Въпреки това ролята на Malassezia за разви-
тието на себороен дерматит все още не е добре 
проучена. Чрез пиросеквенция и количестве-
на полимеразна верижна реакция за характери-
зиране на бактериалните микроби върху кожа-
та със и без SD е установено, че Actinetobacter, 
Staphylococcus и Streptococcus доминират в ми-
кробиома на себорейната кожа в сравнение с ко-
жата без лезии. 

Молекулярните подходи се използват за ха-
рактеризиране на еукариотни видове, колонизи-
ращи кожата, въпреки че тези методи не са тол-
кова добре развити. 

Гъбична филогения е установена с използване 
на данни от шест гена: 18S рРНК, 28S рРНК, 5.8S 
рРНК, елонгиращ фактор 1α и две субединици 
на РНК полимераза II (3). Повечето гъбични ор-
ганизми, идентифицирани върху здравата кожа 
чрез молекулярно типизиране, приличат на 
Malassezia spp., като тясно отразяват данните, ба-
зирани на културелните излседвания (26,52,53).

Културно-базиран анализ предполага, че 
Candida spp. рядко колонизират човешката кожа, 
но могат да причинят клинична инфекция, осо-
бено в условия на имунна недостатъчност, диа-
бет или инфекция след употреба на антибиотици 
(56,59). Други видове гъби, за които според кул-
турно-базирани анализи се смята, че растат по 
кожата, включват Debaryomyces и Cryptococcus 
spp.3, въпреки че това не е потвърдено чрез моле-
кулярен анализ на кожни гъбични биоти. Необ-
ходими са по-големи, по-обширни изследвания 
на човешките кожни гъбички, както и по-добри 
подходи за идентифициране и анализ на гъбич-
ни последователности. 

В последното десетилетие се разработват ме-
тоди за изолиране и идентифициране на вируси 
от кожата като например rolling-circle амплифи-
кация (62). Тези микроорганизми е вероятно да 
бъдат важен компонент на кожната екосистема, 
но е необходим по-нататъшен анализ на тяхното 
разнообразие и динамика на колонизация 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Кожата е най-големият орган на човешкото 
тяло, колонизиран от разнообразни микроорга-
низми, повечето от които са безвредни и дори 
благоприятни за техния домакин. Колонизация-
та зависи от условията на кожната повърхност, 
която е силно променлива в зависимост от то-
пографското местоположение, ендогенните фак-
тори на гостоприемника и екзогенните фактори 

на околната среда. Имунната система на макро-
организма и автохтонната микрофлора са в по-
стоянна корелация. Развитието на молекуляр-
ните методи за идентифициране на микроорга-
низми доведе до нови постижения в изучаване-
то на резидентните кожни бактерии. Една от по-
следните тенденции в борбата с фотостареенето 
и стареенето на кожата е приложението на про-
биотици. Въпреки че изследванията по този въ-
прос все още са в начален етап, новите продукти 
се пускат на пазара бързо. Първоначалните про-
учвания върху животински модели и клинич-
ни проучвания при хора показват, че пробио-
тичните продукти могат да забавят вътрешния и 
външния процес на стареене.

Sharma et al. считат, че пробиотиците могат да 
възстановят киселинното pH на кожата, да об-
лекчат оксидативния стрес, да отслабят фотоста-
реенето, да подобрят бариерната функция и ка-
чеството на косата (64).

Растителни екстракти, ферментирали с 
Lactobacillus buchneri (PELB), открити в Kimchi, 
били оценени по отношение на техните анти-фо-
тостареещи ефекти. PELB намаляват еластазната 
и колагеназната активност, увеличава експреси-
ята на колаген от тип I в кожа, при която е инду-
цирано UVВ – фотостареене в in vitro модел. Така 
PELB могат да бъдат полезни в козметичната ин-
дустрия като защитни продукти срещу UVB-ин-
дуцирано фотостареене (36). Друго изследване 
установява, че приложението на Nitrosomonas 
eutropha води до значително подобрение в те-
жестта на дълбочината на бръчките, хиперпиг-
ментацията на челото и глабелата в групата, по-
лучаваща висока локална концентрация на про-
биотичната формула (46).

Подобреното разбиране на микробиома на 
кожата е необходимо, за да се получи по-добра 
представа за микробното участие в нарушения-
та на човешката кожа и да се дадат нови проми-
кробни и антимикробни терапевтични подходи 
за тяхното лечение.
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