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В последнее время популярной темой для исследований становится влияние человеческого микро-
биома на развитие неинфекционных хронических болезней, в том числе псориаза. Важной зада-
чей является получение ответа на вопрос: являются ли изменения в составе кожной микробиоты 
причиной или следствием воспалительных процессов при псориазе? В данном обзоре представлен 
комплексный подход к изучению рассматриваемой проблемы и установлению связи изменений ми-
кробиологического пейзажа с микроэкологическими особенностями кожи. В ходе анализа научной 
литературы изучаются условия обитания кожных микроорганизмов в норме, участие микробиоты 
в поддержании микроэкологического гомеостаза кожи, нарушения функций кожной микробиоты 
при развитии псориаза. Рассматриваются различные паттерны отклонений состава микробиоло-
гических сообществ при данном заболевании, такие как увеличение доли отдельных патогенов 
(Staphylococcus aureus и Streptococcus pyogenes) и снижение численности микроорганизмов, ограни-
чивающих рост патогенной флоры (Staphylococcus epidermidis и Cutibacterium acnes). В данном об-
зоре также уделяется внимание определенным противоречиям различных исследований кожной 
микробиоты при псориазе, что, скорее всего, может быть связано с вариабельными методологиче-
скими подходами. Важно развивать способы изучения состава кожной микробиоты, в том числе на 
уровне штаммов, с целью установления микробиологических предикторов ремиссии и обострений, 
а также оценки эффективности проводимой терапии.

Microecological aspects of relationship between skin microbiota 
and psoriasis

Arsenyeva A.A.1, Lyamin A.V.2, Migacheva N.B.1, Orlov E.V.1, Alekseev D.V.2

1	Samara State Medical University, Samara, Russia
2	Professional Center for Education and Research in Genetic and Laboratory Technologies, Samara State Medical University, Samara, Russia

Over the last years, influence of the human microbiome on the emergence of non-infectious chronic 
diseases including psoriasis has become a popular research field. A significant goal is to get an answer 
to the following question: are changes in the skin microbiota a cause or consequence of inflammatory 
process in psoriasis? This review provides an integrated approach to the problem and study of relationships 
between changes in microbiological landscape and microecological features of the skin. During the 
analysis of scientific literature, such aspects were studied as the living conditions of skin microorganisms, 
the participation of microbiota in maintaining microecological homeostasis of the skin, impairments of the 
skin microbiota functions during psoriasis. In particular, various patterns of deviations in the composition 
of microbiological communities are considered, such as an increase in the ratio of individual pathogens 
(Staphylococcus aureus and Streptococcus pyogenes) and a decrease in the number of microorganisms 
that limit the growth of pathogenic flora (Staphylococcus epidermidis and Cutibacterium acnes). This 
review also focuses on certain contradictions in various studies of the skin microbiota in psoriasis, which 
are most likely to be caused by variable methodological approaches. It is crucial to develop ways of 
studying human skin microbiota structure, particularly at the strain level, in order to define microbiological 
predictors of remission and exacerbations, as well as to evaluate treatment efficacy.
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Введение

Псориаз – хроническое воспалительное заболевание 
кожи мультифакториальной природы, характеризующе-
еся дисбалансом провоспалительных и противовоспали-
тельных цитокинов, а также ускоренной пролиферацией 
кератиноцитов и нарушением их дифференцировки. В 
развитии данного заболевания роль играют как наслед-
ственная предрасположенность, так и определенные эн-
догенные и внешние триггерные факторы. На данный 
момент можно найти информацию приблизительно про 
60 генетических локусов, вероятно формирующих пред-
расположенность к псориазу. Из провоцирующих фак-
торов наиболее значимыми являются стресс, травмы, 
инфекции (особенно стрептококковые), метаболические 
и гормональные нарушения [1–3].

В настоящее время в разных странах заболеваемость 
псориазом варьирует от 30 до 320 на 100 тыс. населе-
ния. Чаще всего заболевание манифестирует в двух воз-
растных группах – 16–22 года и 55–60 лет. Псориаз 
значительно сказывается на качестве жизни пациентов 
и является серьезной экономической проблемой [4].

В основе псориаза лежит аутоиммунное воспаление, 
опосредованное Т-лимфоцитами и ассоциированное с 
повышенной выработкой таких провоспалительных цито-
кинов, как фактор некроза опухоли-α (ФНО-α), ИЛ-17, 
ИЛ-23, а также различных хемокинов (CCL19, CCL21). 
Существуют различные клинические варианты псориаза, 
такие как вульгарный, каплевидный (наиболее часто ас-
социирован со стрептококковой инфекцией), пустулез-
ный (преимущественно нейтрофильная инфильтрация 
поражений), себорейный, генерализованный. Самой рас-
пространенной является вульгарная форма, при которой 
можно наблюдать появление папулезных элементов с об-
разованием бляшек, покрытых чешуйками. Данные об-
разования встречаются на локтях, коленях, волосистой 
части головы и нижней части спины [5, 6].

Псориаз может приводить к ряду осложнений, самым 
частым из которых является псориатический артрит. 
Кроме того, заболевание может быть ассоциировано и 
с другими патологическими состояниями, включая забо-
левания сердечно-сосудистой, пищеварительной и гепа-
тобилиарной систем, сахарный диабет, метаболический 
синдром [7].

В последнее время популярной темой для научных 
работ становится влияние человеческого микробиома 
на развитие неинфекционных хронических заболева-
ний, в том числе дерматологических [8, 9]. Учитывая, 
что патогенез псориаза связан с дисфункцией иммунной 
системы, все чаще появляются исследования взаимос-
вязи данного заболевания с микроорганизмами, высту-
пающими важными регуляторами иммунологического и 
воспалительного ответа. Были неоднократно продемон-
стрированы определенные корреляции между микро-
биотой разных локусов и клинической тяжестью псори-
аза [10–12]. 

Хотя в большинстве опубликованных статей, посвя-
щенных связи микроорганизмов с различными хрони-

ческими патологиями, внимание в основном уделяется 
кишечной микробиоте, встречаются и работы, описы-
вающие определенные закономерности изменений в 
составе кожных микробиологических сообществ у па-
циентов с псориазом. В том числе, некоторые авторы 
связывают представительство отдельных микроорганиз-
мов с развитием обострений данного заболевания [13, 
14]. В ходе одного подобного исследования было уста-
новлено, что у мышей-гнотобионтов, страдающих от 
псориаза, слабо выражены воспалительные процессы 
в коже и образуется малое количество псориатических 
бляшек [15]. 

Один из наиболее актуальных вопросов в изучении 
кожной микробиоты и псориаза – являются ли измене-
ния в микробиологическом профиле причиной или след-
ствием воспалительных процессов? Решение данного 
вопроса может сыграть принципиальную роль для раз-
работки новых терапевтических и профилактических 
стратегий. Однако для однозначного ответа необходимо 
понимать не только паттерны изменений разнообразия 
кожных микроорганизмов, но и их связь с микроэколо-
гическими условиями кожи как колонизируемого локуса, 
особенностями иммунопатогенеза псориаза, функциями 
кожной микробиоты в норме и в патологии. В данной 
статье предпринимается попытка комплексного подхода 
к рассматриваемой проблеме.

Микробиота кожи в норме

Главной отличительной особенностью кожи как ло-
куса является обильное содержание различных липидов 
[16]. Также к чертам, формирующим физико-химиче-
ское своеобразие кожи, можно отнести контакт с ат-
мосферным воздухом (высокое содержание кислорода 
в локусе) и высокое содержание солей, а также низкие 
уровни pH и влажности. Если говорить про микробио-
логический пейзаж кожных покровов, то c одной сто-
роны, все перечисленные факторы обуславливают отно-
сительно низкую общую численность микроорганизмов 
в данном локусе, так как подобные условия формируют 
довольно неблагоприятную среду для их обитания. В то 
же время, логичным представляется преобладание аэ-
робов в составе кожной микробиоты, вследствие высо-
кой аэрации. Однако существуют и анаэробные микроб-
ные сообщества, в основном колонизирующие область 
волосяных фолликулов. Это связано с тем, что выделе-
ние сального секрета формирует среду с более низким 
содержанием кислорода [17, 18].

Состав кожной микробиоты довольно разнообразен, 
и что более примечательно – сильно отличается у отдель-
ных индивидуумов. Таким образом, кожа является локу-
сом, обладающим одним из самых высоких уровней бе-
та-разнообразия (то есть, разнообразия при сравнении 
идентичных локусов у разных испытуемых) в контексте 
микробиологических сообществ. С помощью современ-
ных молекулярно-генетических методов исследования 
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было установлено, что в общей сложности на кожных 
покровах человека обитают около 20 типов и 200 ро-
дов микроорганизмов. При этом, большая часть прихо-
дится на типы Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria и 
Bacteroidetes, которые на разных участках тела состав-
ляют от 80% до 94% всей кожной микробиоты. К наи-
более распространенным родам относят Staphylococcus, 
Corynebacterium, Propionibacterium (Cutibacterium), 
Micrococcus, Streptococcus, Brevibacterium, Acinetobacter 
и Pseudomonas [19–21].

Микробные сообщества кожи динамично развива-
ются с самого рождения человека. Изначально микро-
биота новорожденного по составу может быть схожа 
либо с влагалищной материнской микробиотой в слу-
чае естественных родов, либо же с кожной флорой ма-
тери, в случае родоразрешения путем кесарева сече-
ния [22]. С возрастом, по мере того как кожа младенца 
колонизируется микроорганизмами из окружающей 
среды, постепенно увеличивается представительство та-
ких родов, как Staphylococcus и Streptococcus. Наиболее 
заметные изменения в кожной микробиоте характерны 
для периода полового созревания, когда возрастает ко-
личество микроорганизмов из родов Corynebacterium и 
Cutibacterium. У взрослых состав сформированных со-
обществ кожи остается довольно стабильным в течение 
всей жизни [23, 24].

Несмотря на сложные условия обитания, количество 
питательного субстрата в кожном локусе является удов-
летворительным для большинства микроорганизмов. 
Основным источником питания выступают различные 
липиды сального секрета. С одной стороны, данные ве-
щества могут метаболизироваться различными симбион-
тами и комменсалами непосредственно, а с другой сто-
роны, их распад приводит к образованию свободных 
жирных кислот, которые в свою очередь также могут 
выступать нутриентами для микробиологических сооб-
щества. Другими источниками энергии являются соли, 
выделяемые потовыми железами, и десквамированный 
кожный эпителий, богатый белками [25, 26].

Стоит отметить, что в зависимости от физико-хими-
ческих особенностей отдельных участков кожи, на них 
может варьировать состав микробиоты. Например, 
Cutibacterium, для которых жизненно важным субстра-
том являются липиды, в основном населяют области 
сальных желез. Прихотливые и медленно растущие ко-
ринебактерии преимущественно занимают участки с по-
вышенной влажностью (локтевые и коленные складки). 
Стафилококки, колонизирующие кожу, как правило, 
распространены равномерно [27].

Отдельно стоит отметить грибы, населяющие кожу. 
Хотя в целом их разнообразие гораздо ниже по срав-
нению с бактериями (за исключением стоп, обильно ко-
лонизированных различными комменсальными и ус-
ловно-патогенными грибами), как будет показано в 
дальнейших разделах статьи, данные микроорганизмы 
также значительно влияют на микроэкологический гоме-
остаз кожи. Самыми распространенными грибами, вхо-
дящими в состав кожной микробиоты, являются пред-

ставители рода Malassezia, в частности виды Malassezia 
globosa, Malassezia restricta и Malassezia sympodialis [28]. 
Считается, что данные таксоны в различной степени ас-
социированы с участками, богатыми кожным салом, что 
связано с их высокой потребностью в липидах [29].

Несмотря на то что кожная микробиота отличается 
стабильностью состава вне зависимости от действую-
щих на нее факторов, отличия между разными людьми 
в данном контексте бывают значительны, что уже было 
отмечено выше. Более того, разные участки тела у от-
дельных индивидуумов могут содержать высокое раз-
нообразие штаммов одного и того же вида микроорга-
низмов, что характерно, например, для Staphylococcus 
epidermidis. Учитывая, что большая часть метагеномных 
каталогов сосредоточены на видовом уровне, и что раз-
ные штаммы могут заметно отличаться по своему воздей-
ствию на макроорганизм, этот вопрос представляется 
перспективным для дальнейших исследований [18, 30].

Функции кожной микробиоты в норме

Хотя долгое время кожная микробиота рассматри-
валась в основном в контексте возникновения инфекци-
онных процессов, ее комменсальные и симбиотические 
представители крайне важны для обеспечения микро-
экологического гомеостаза кожи. Функции микроор-
ганизмов, колонизирующих этот локус, можно свести 
к таким пунктам, как конкуренция с патогенами (путем 
прямого ингибирования или формирования колонизаци-
онной резистентности), поддержание нормальных фи-
зико-химических условий, стимулирование продукции 
факторов иммунитета макроорганизма посредством мо-
дулирования работы иммунных клеток и кератиноцитов, 
а также влияние на сохранение целостности кожного 
барьера (заживление ран). В ходе метаболизма белков 
и липидов макроорганизма микробиота производит раз-
личные биологически активные молекулы. К ним можно 
отнести жирные кислоты, ди- и моноглицериды, антими-
кробные пептиды (АМП) и фенолрастворимые модулины 
(ФРМ). Посредством выработки данных веществ осу-
ществляется воздействие микроорганизмов как друг на 
друга, так и на клетки макроорганизма [26, 31].

Один из возможных механизмов конкурентного ин-
гибирования патогенной флоры – поддержание низ-
ких значений pH. Данное явление характерно для 
Cutibacterium acnes. Несмотря на участие в возникно-
вении такого заболевания как акне посредством ин-
дукции избыточной продукции провоспалительных ци-
токинов, данный микроорганизм также вырабатывает 
пропионовую кислоту, подкисляющую его среду обита-
ния. С другой стороны, метаболиты липидов, образую-
щееся в ходе жизнедеятельности бактерии, могут быть 
использованы как источники питания другими микро
организмами [32–34].

Достаточно много сведений накоплено о конкурент-
ных взаимоотношениях нормальной микробиоты с та-
ким патогеном, как Staphylococcus aureus. Наиболее за-
метную роль в этом плане играют коагулазонегативные 
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стафилококки – S. epidermidis, Staphylococcus capitis, 
Staphylococcus hominis и Staphylococcus lugdunensis. 
Прямое подавление роста золотистого стафилококка 
может осуществляться через выработку таких веществ, 
как лантибиотики, лугдунин, ФРМ и протеаза Esp, спо-
собная разрушать биопленки указанного патогена [35–
38]. Непрямое ингибирование S. aureus связано с на-
рушением межмикробной коммуникации возбудителя 
посредством воздействия на его ген agr, что в свою оче-
редь приводит к снижению выработки факторов виру-
лентности золотистым стафилококком [39].

Антагонизм по отношению к S. aureus также харак-
терен для коринебактерий. Corynebacterium striatum и 
Corynebacterium pseudodiphtheriticum способны нега-
тивно влиять на различные факторы патогенности зо-
лотистого стафилококка, например на гемолитическую 
активность [40, 41]. Кроме того, Corynebacterium spp. 
посредством выделения специфической липазы вы-
зывают распад триглицеридов, что ведет к образова-
нию олеиновой кислоты. Данный метаболит способен 
ингибировать рост другого патогена – Streptococcus 
pneumoniae [42].

Крайне важна роль кожной микробиоты в формиро-
вании иммунной системы человека. Кроме того, стоит 
отметить, что зачастую микроорганизмы оказывают воз-
действие не только на защитные факторы макроорга-
низма, но и на морфогенетическое развитие кожи и ее 
придатков. Например, наиболее заметное влияние в 
этом плане оказывает S. epidermidis, способный моду-
лировать работу Т-лимфоцитов у новорожденных через 
стимуляцию высвобождения хемокина CCL20, проис-
хождение которого связано с развивающимися воло-
сяными фолликулами. Это отображает тесную взаимос-
вязь онтогенетического развития с формированием 
иммунной толерантности к представителям нормальной 
микробиоты [43].

S. epidermidis способен стимулировать кератиноциты 
к повышенной экспрессии АМП (например, кателициди-
нов и β-дефензинов) через воздействие на Toll-подобные 
рецепторы (TLR) [44]. Иммунные реакции макроорга-
низма также могут усиливаться антимикробными веще-
ствами, продуцируемыми другими микроорганизмами. 
Например, ФРМ и лантибиотики S. hominis способны 
выступать синергистами человеческого антимикробного 
пептида LL-37 в элиминации S. aureus [45].

Коринебактерии, в частности Corynebacterium ac­
colens, также воздействуют на иммунитет через связы-
вание с TLR [46, 47]. Malassezia spp. влияет на адап-
тационные процессы в макроорганизме опосредованно, 
стимулируя продукцию различных сигнальных молекул 
кератиноцитами [48].

Нормальная кожная микробиота, особенно S. epider­
midis, способствует более быстрому заживлению ран и 
предотвращает хронизацию воспалительного процесса. 
Механизм такого воздействия в основном связывают 
также с влиянием на иммунологические процессы, в том 
числе на модуляцию выработки воспалительного цито-
кина ИЛ-1β [49–51]. Примечательно, что плохое зажив-

ление ран некоторые авторы связывают со стабильным 
составом кожной микробиоты, объясняя это тем, что не-
стабильная структура микробных сообществ в области 
ран отражает активную работу иммунной системы по 
элиминации патогенов [52].

Обобщая данный раздел, стоит сказать, что роль 
как патогенных, так и симбиотических микроорганиз-
мов очень часто бывает неоднозначной. Chen Y. и соавт. 
[18] в своей работе предлагают понятие «контекстуаль-
ная патогенность». Согласно этой концепции, антаго-
нистический или мутуалистический характер взаимоот-
ношений между микроорганизмом и человеком зависит 
от множества микроэкологических факторов, таких как 
целостность кожных покровов, состояние иммунной си-
стемы, межмикробные взаимодействия. В зависимости 
от тех или иных условий, золотистый стафилококк мо-
жет вести себя не как патоген, а как комменсальный 
микроорганизм. Напротив, S. epidermidis в зависимости 
от экологического контекста может вызывать инфекци-
онные процессы. В дальнейших разделах статьи мы бу-
дем рассматривать особенности кожной микробиоты 
при псориазе в связке с изменениями заселяемого ей 
локуса, характерными для данного заболевания.

Изменения в составе кожной микробиоты 
при псориазе

Для кожной микробиоты пациентов с псориазом ха-
рактерны определенные изменения в контексте как от-
дельных видов, так и общего биологического разноо-
бразия. 

Согласно многим опубликованным работам, стафи-
лококки чаще встречаются в области пораженной кожи 
при псориазе, по сравнению с неповрежденной ко-
жей. В основном это характерно для S. aureus, хотя в 
отдельных исследованиях сообщается и о превалиро-
вании эпидермального стафилококка в псориатических 
поражениях. В то же время, некоторые авторы сооб-
щают об обратной корреляции, когда представители 
Staphylococcus spp. значительно чаще выделяются из ин-
тактных образцов кожи. Такие случаи могут быть объяс-
нены разными уровнями экспрессии АМП у отдельных 
пациентов [53–55].

Также согласно отдельным исследованиям, Staphy­
lococcus sciuri относительно распространен на неповре-
жденной коже у пациентов с псориазом, а Staphylococcus 
pettenkoferi – в области специфических поражений [14].

Наиболее выраженные корреляции с псориазом 
характерны для рода Streptococcus, и в особенности 
для S.  pyogenes. Считается, что данный таксон явля-
ется преобладающим в составе кожной микробиоты 
как на пораженных участках кожи, так и на интакт-
ных. Доля стрептококков может составлять более 30%. 
Количество представителей Cutibacterium spp., напро-
тив, обычно снижается у пациентов с псориазом. В том 
числе некоторые авторы отдельно описывают увеличен-
ное соотношение Streptococcus/Cutibacterium у данной 
группы пациентов [56–58].
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При псориазе можно наблюдать повышение числен-
ности отдельных представителей Corynebacterium spp., в 
частности C. simulans и C. kroppenstedii. В то же время 
для всего рода в целом характерно сниженное разноо-
бразие у пациентов с псориазом [59].

Если говорить про особенности видовой струк-
туры кожных грибов у пациентов с псориазом, то боль-
шого числа корреляций не выявлено. Некоторые ав-
торы связывают C. albicans с более тяжелым течением 
псориаза. Более противоречивые данные характерны 
для рода Malassezia. С одной стороны, строгая ассо-
циация этих микроорганизмов с наличием псориаза, а 
также с его клинической тяжестью и распространенно-
стью поражений отсутствует. Однако в единичных ис-
следованиях сообщается о снижении доли Malassezia 
spp. в составе микробиоты и улучшении клинического 
состояния при приеме противогрибковых препаратов 
пациентами с псориазом. Также существуют доказа-
тельства, что в отдельных случаях при псориазе чис-
ленность Malassezia spp. повышена в области волоси-
стой части головы [60–62].

Takemoto A. и соавт. [63] сообщают, что у пациентов 
с псориазом относительно реже выделяется Malassezia 
globosa, и чаще – Malassezia restricta.

В некоторых случаях у пациентов с псориазом от-
мечается повышенное содержание таких условно-па-
тогенных микроорганизмов, как представители по-
рядка Enterobacterales, Acinetobacter spp., Pseudomonas 
spp., Moraxella spp. [64]. Отдельные более редкие для 
кожи роды микроорганизмов чаще встречаются на ин-
тактной коже при псориазе, например Paracoccus spp., 
Lactococcus spp., Prevotella spp., Anaerococcus spp., 
Azospirillum spp. [58, 65]. Paracoccus spp. часто ассоци-
ирован с пустулезной формой псориаза [66].

В то же время такие таксоны, как Brachybacterium 
spp., Kocuria spp., Neisseria spp. и Rothia spp. реже 
встречаются на псориатической коже в сравнении со 
здоровыми людьми [64].

Согласно некоторым источникам, при псориазе раз-
нообразие кожных микроорганизмов увеличивается, что 
подтвердилось в исследовании Kayiran M. и соавт. [58]. 
Также авторы отдельно отмечают возросшую числен-
ность представителей типа Firmicutes и сниженное раз-
нообразие типа Actinobacteria. Другая интересная тен-
денция заключалась в том, что неповрежденная кожа 
по составу микробиоты занимала промежуточное место 
между областью поражений и кожей контрольной здо-
ровой группы.

В других подобных статьях сообщается о нарушен-
ном балансе Cutibacterium и Corynebacterium при псори-
азе [67].

В то же время в ходе некоторых аналогичных иссле-
дований было установлено, что как альфа-разнообразие 
(разнообразие в контексте одного локуса у одного паци-
ента), так и бета-разнообразие кожной микробиоты сни-
жено при псориазе [68, 69].

Таким образом, данные по биологическому разноо-
бразию кожных микроорганизмов в целом противоре-

чивы. Отдельно стоит отметить, что в научной литературе 
можно также найти данные о повышенном представи-
тельстве всех наиболее распространенных в составе 
кожной микробиоте родов у пациентов с псориазом 
(Staphylococcus spp., Streptococcus spp., Cutibacterium 
spp., Corynebacterium spp.). Также имеются расхожде-
ния в оценке численности микроорганизмов на уровне 
более крупных таксонов при псориазе. Некоторые ав-
торы заявляют о снижении числа Firmicutes и повыше-
нии числа представителей типа Proteobacteria, другие 
авторы пишут про обратные корреляции [15, 70].

Lewis D. и соавт. [62] указывают на высокую вари-
абельность в методологии проводимых исследований 
кожной микробиоты у пациентов с псориазом. Согласно 
авторам, данные работы отличаются как по сбору ма-
териала (сбор тампоном, биопсия или кюретаж), так 
и по подходам к идентификации микроорганизмов 
(16S-секвенирование и секвенирование по методике 
«shotgun»). Возможно, этим можно объяснить неболь-
шое количество статистически значимых корреляций 
между псориазом и отдельными микроорганизмами.

Роль кожной микробиоты в развитии 
воспалительных поражений при псориазе

Важное место в развитии псориаза в целом и его 
обострений в частности отводят срыву иммунной толе-
рантности к комменсальным микроорганизмам. В пользу 
этого говорит высокая коморбидность пациентов с псо-
риазом в отношении таких заболеваний как болезнь 
Крона и хронический пародонтит, основная роль в раз-
витии которых также отводится микробиоте. Значение 
имеет и нарушение симбиотических и антагонистических 
отношений между самими микроорганизмами [71, 72].

Нарушения в иммунных механизмах приводят к дис-
биотическим состояниям – разновидности нарушений 
гомеостаза, заключающихся в отклонении состава ми-
кробиоты того или иного локуса в сторону более па-
тогенных микроорганизмов. Хотя последствия дисби-
оза наиболее подробно изучены в контексте кишечной 
микробиоты, вполне рационально предположить, что в 
случае изменений состава кожной микробиоты также 
будет развиваться окислительный стресс, ведущий к по-
явлению и прогрессированию различных воспалитель-
ных заболеваний [73, 74].

Воздействие отдельных микроорганизмов на керати-
ноциты и повреждение кератиноцитов вследствие окис-
лительного стресса ведет к повышенному высвобожде-
нию кателицидинов, а также ДНК эпителиальных клеток. 
Комплексы кателицидинов с ДНК вызывают активацию 
дендритных клеток и тем самым инициируют характер-
ную для псориаза патологическую цепь иммунных реак-
ций [75].

Роль стрептококков в развитии воспалительных про-
цессов связывают с суперантиген-индуцированной ак-
тивацией Т-лимфоцитов и миграцией данных клеток в 
кожные покровы, что опосредуется так называемым эк-
зотоксином C. В этом случае цитотоксический эффект 
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распространяется не только на патогенных микроорга-
низмов, но и на кератиноциты, обладающие различными 
специфическими антигенами. Это приводит к появле-
нию типичных псориатических поражений. Другой причи-
ной может быть явление антигенной мимикрии: М-белок 
S. pyogenes обладает сходной молекулярной структурой 
с кератином I типа. Примечательно, что в ранних статьях, 
посвященных псориазу, статистически значимые корре-
ляции обострений заболевания находили только со штам-
мами стрептококков, продуцирующими М-белок [62, 76].

Аналогичный механизм иммунологических наруше-
ний характерен для Staphylococcus spp. Считается, что 
обострения псориаза могут быть связаны с продук-
цией токсина синдрома токсического шока (TSST-1) зо-
лотистым стафилококком. Активация иммунных клеток 
происходит через предварительное связывание ток-
сина с антигеном HLA-DR кератиноцитов. У пациентов, 
у которых в состав кожной микробиоты входят ток-
син-продуцирующие стафилококки, отмечается боль-
шая суммарная площадь псориатических поражений и 
заболевание в целом носит более неблагоприятный ха-
рактер [77, 78].

Золотистый стафилококк способен вызывать диффе-
ренцировку и последующий воспалительный ответ кле-
ток Th17, что ведет к повышенной пролиферации ке-
ратиноцитов. Выработка таких медиаторов воспаления 
как ИЛ-17 и ИЛ-23 также повышается при воздействии 
S. aureus на эпидермальные клетки при псориазе [14].

Кроме того, Zhao H. и соавт. [79] выявили специфи-
ческие метаболические особенности кожного локуса 
при псориазе. В ходе экспериментальных исследований 
у мышей с данным заболеванием было установлено, что 
для них характерен повышенный метаболизм различных 
аминокислот на фоне повышенной колонизации кожи S. 
aureus. Авторы предполагают, что воздействие патогена 
на данные метаболические пути также вносит вклад в 
развитие псориаза.

Важно учитывать способность Cutibacterium spp. ин-
гибировать рост других микроорганизмов и сниженное 
представительство этого таксона у пациентов с псориа-
зом. Наиболее распространенные представители этого 
рода – C. acnes и C. granulosum, – отрицательно коррели-
руют с S. sciuri и S. pettenkoferi, что может свидетельство-
вать об их антагонистических взаимоотношениях. Кроме 
того, C. acnes и S. epidermidis в комбинации связаны с бо-
лее легким клиническим течением псориаза [14]. Данные 
тенденции напрямую связаны со снижением выработки 
жирных кислот Cutibacterium spp., их вкладом в поддер-
жание окислительно-восстановительного гомеостаза и в 
модулирование работы клеток Th17 [80, 81]. 

Корреляция отдельных коринебактерий с развитием 
псориаза связана с их возможным влиянием на выра-
ботку интерферонов, что приводит к дисбиотическим от-
клонениям в кожной микробиоте [68]. Напротив, кори-
небактерии, отличные от C. simulans и C. kroppenstedii, 
ограничивают выработку интерферона, тем самым ре-
гулируя выраженность воспалительных процессов [59]. 
Кроме того, в отдельных исследованиях было доказано, 

что Corynebacterium spp. способны объединятся в функ-
циональные кластеры с Finegoldia spp. и Aspergillus spp. 
в области псориатических поражений [82].

Определенную роль в развитии воспалительных по-
ражений при псориазе играют грибы. Наиболее изу-
чено влияние C. albicans и Malassezia spp. Считается, 
что вклад С. albicans в обострения псориаза обусловлен 
механизмами, схожими с воздействием стафилококков и 
стрептококков, то есть опосредован суперантигенами. 
Один из компонентов грибковых клеток, β-глюкан, взаи-
модействует с дендритными клетками и стимулирует вы-
работку ИЛ-36 [83–85].

Несмотря на то, что для Malassezia spp. не установ-
лено большое количество корреляций с псориазом и его 
обострениями, отдельные авторы раскрывают возмож-
ные механизмы влияния представителей этого рода на 
воспаление кожных покровов. В том числе данные грибы 
способны усиливать продукцию ФНО-α, ИЛ-1 и ИЛ-6, 
что помимо инициации воспаления также увеличивает 
пролиферацию кератиноцитов. Также к этим механиз-
мам относят привлечение нейтрофилов и активацию си-
стемы комплемента [76, 86, 87]. Кроме того, Malassezia 
spp. способны индуцировать пролиферацию эпителиаль-
ных клеток через стимуляцию выработки трансформиру-
ющего фактора роста (TGF)-β1, интегрина и белка те-
плового шока 70 (HSP70) [88]. 

Кожные микроорганизмы косвенно могут усиливать 
воздействие ИЛ-26 на иммунологические процессы при 
пустулезном псориазе. Это обусловлено тем, что дан-
ный цитокин приобретает активность при связывании с 
бактериальной ДНК и образовании комплексов ИЛ-26-
ДНК. В состав таких комплексов входит генетический ма-
териал представителей типов Firmicutes и Actinobacteria. 
При своей избыточной активности нейтрофилы уничто-
жают большое количество бактериальных клеток, что 
делает возможным образование описанных комплексов 
[89, 90].

Ухудшение состояния при псориазе может быть свя-
зано не только с увеличением количества отдельных па-
тогенов, но и со снижением доли симбиотических микро-
организмов в составе кожной микробиоты. Например, 
Rhodobacter spp. продуцируют противовоспалительные 
вещества и поддерживают барьерную функцию кожи. 
Сообщается, что количество представителей этого так-
сона снижено у пациентов с псориазом [91].

Также стоит упомянуть, что дисбиотические изме-
нения в коже и повреждения кожных покровов могут 
приводить к попаданию условно-патогенной флоры в 
кровоток и последующему возникновению системного 
воспаления. Данный феномен в свою очередь обуслав-
ливает возникновение большинства хронических состо-
яний, ассоциированных с псориазом [59]. 

Современные методы лечения псориаза 
и их влияние на микробиоту кожи

В настоящее время для лечения псориаза использу-
ется довольно широкий спектр лекарственных средств. 
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Выбор препарата зависит от множества факторов и пре-
жде всего от степени тяжести заболевания. При легкой 
форме псориаза используются местные препараты, та-
кие как глюкокортикостероиды и препараты витамина 
D, а также фототерапия [92].

В научной литературе можно найти определенные 
сведения о влиянии местной терапии на кожную ми-
кробиоту. В частности, с помощью кальципотриола воз-
можно ингибировать рост представителей Malassezia 
spp., что опосредовано усилением секреции кателици-
дина [93]. Также исследователи сообщают о благопри-
ятном влиянии узкополосной средневолновой терапии 
(методика с использованием ультрафиолетового излуче-
ния) на уровень окислительного стресса, что связано со 
сниженной выработкой таких веществ, как малондиаль-
дегид. В том числе этот механизм может быть опосредо-
ван влиянием на метаболизм витамина D и кишечную ми-
кробиоту (через ось «кишечник - кожа») [73, 94].

В случае более тяжелого клинического течения ре-
комендуется применять системные препараты. В зависи-
мости от точек приложения, среди этой группы можно 
выделить антиметаболические и цитостатические сред-
ства; ингибиторы различных цитокинов, вовлеченных в 
патогенез псориаза; пробиотики [95].

Антиметаболический препарат метотрексат очень 
часто признается препаратом выбора при псориазе 
среднего и тяжелого клинического течения. Нарушая 
метаболизм фолиевой кислоты и, тем самым, ингибируя 
синтез ДНК, метотрексат регулирует гиперпролифера-
цию кератиноцитов, а также обладает определенным 
противовоспалительным эффектом. Данное средство 
остается эффективным и экономичным вариантом для 
терапии псориаза, несмотря на растущую популярность 
биологических препаратов. В научной литературе отно-
сительно редко сообщается о побочных эффектах мето-
трексата, к наиболее серьезным из которых относятся 
повреждения печени и почек [96, 97].

Несмотря на широкое применение метотрексата при 
лечении псориаза, данные о возможности его влияния 
на кожную микробиоту отсутствуют. Известна способ-
ность препарата восстанавливать соотношение типов 
Firmicutes и Bacteroidetes в составе кишечной микро-
биоты при псориазе [98].

К таргетным биологическим препаратам, применяе-
мым при псориазе, относятся с одной стороны средства 
первого поколения (такие как ингибиторы ФНО-α - цер-
толизумаб и этанерцепт, обладающие большим количе-
ством возможных побочных эффектов), с другой – сред-
ства второго поколения (например, ингибиторы ИЛ-17, 
такие как секукинумаб и бродалумаб, обладающие бо-
лее избирательным действием). Наиболее перспектив-
ной группой лекарственных средств в данном контексте 
являются ингибиторы ИЛ-23, обладающие наибольшим 
долгосрочным эффектом и наименьшим количеством по-
бочных эффектов [99, 100].

Согласно отдельным исследованиям, биологические 
препараты обладают определенным влиянием на кож-
ную микробиоту. Например, ингибиторы ФНО-α и ин-

гибиторы ИЛ-12/23 восстанавливают соотношение 
представителей типов Actinobacteria и Firmicutes, харак-
терное для здоровой кожи. При этом таргетные препа-
раты обладают более выраженным эффектом на микро-
организмы, чем более традиционные методы лечения 
(фототерапия или метотрексат) [101].

Также ингибиторы ИЛ-17 способны ограничивать 
негативное влияние S. aureus на состояние кожи. Рост 
этого патогена стимулирует повышенную секрецию упо-
мянутого цитокина. Уменьшение же выработки ИЛ-17 
ведет к более эффективному заживлению ран у паци-
ентов [102]. 

Основной проблемой в понимании роли биологиче-
ских препаратов в лечении псориаза и в восстановлении 
кожной микробиоты является тот факт, что большинство 
исследований сосредоточены на влиянии лекарственных 
средств на кишечные микробиологические сообщества. 
К тому же, эффективность средств очень часто отлича-
ется у отдельных пациентов [79].

Другой перспективной группой препаратов являются 
пробиотики. Актуальность их использования обуслов-
лена тем, что дисбиотические процессы в кишечнике мо-
гут приводить к повреждению кишечного эпителия и по-
вышенной выработке различных вредоносных агентов, 
прежде всего производных ароматических аминокислот, 
которые негативно влияют на состояние кожных покро-
вов [103]. Тесное иммунологическое и метаболическое 
взаимодействие двух локусов в рамках оси «кишеч-
ник-кожа», возможность ограничения колонизации ки-
шечника патогенными микроорганизмами и восстановле-
ния нормальной микроэкологии с помощью пробиотиков 
делают их многообещающими средствами для опосре-
дованного воздействия на микробиоту кожи. На дан-
ный момент известно множество пробиотиков, включа-
ющих такие микроорганизмы, как представители родов 
Bifidobacterium, Lactobacillus, Bacillus, Enterococcus [104].

Проведено значительное количество исследований, 
демонстрирующих благоприятное влияние пробиоти-
ков на течение псориаза. Примерами могут выступить 
штаммы Lactobacillus pentosus и Bifidobacterium infantis, 
прием которых связан с более легким течением забо-
левания [105, 106]. Действие пробиотиков может быть 
опосредовано их иммуномодулирующим действием, по-
зитивным влиянием на барьерную функцию кожных по-
кровов, супрессией дендритных клеток и меньшей вы-
работкой провоспалительных цитокинов, что в свою 
очередь ограничивает деятельность T-лимфоцитов [76]. 
В частности, прием B. infantis связан со сниженной выра-
боткой таких веществ, как ФНО-α, ИЛ-6, С-реактивный 
белок [107]. 

 Представители рода Lactobacillus, такие как L. 
johnsonii и L. reuteri, обладают наиболее выраженным 
влиянием на барьерную функцию кожи, способствуя за-
живлению повреждений и фолликулогенезу [108]. 

В одном из исследований также подтвержден долго-
временный эффект пробиотиков, заключающийся в сни-
жении риска обострений псориаза при приеме препара-
тов на протяжении нескольких месяцев [109]. 

https://pubs.acs.org/doi/full/10.1021/acs.jproteome.0c00230
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Buhas M. и соавт. [12] в своем исследовании дока-
зывают преимущества пробиотических препаратов на 
основе представителей рода Bacillus. Данные пробио-
тики являются более устойчивыми к действию пищева-
рительных соков вследствие способности к спорообра-
зованию. Прием подобных средств ведет к повышению 
разнообразия кишечной микробиоты, противовоспали-
тельному эффекту, более благоприятному метаболиче-
скому статусу, повышенной продукции различных вита-
минов. В свою очередь все это предрасполагает к более 
легкому клиническому течению псориаза и меньшей рас-
пространенности кожных поражений.

Кроме того, возможно применение не только перо-
ральных, но и топических пробиотиков. В частности, для 
местного применения используют препараты, содержа-
щие Bifidobacterium longum и Streptococcus thermophilus. 
Данные микроорганизмы благоприятно влияют на коло-
низационную резистентность, на выработку церамидов 
кератиноцитами и на последующее поддержание целост-
ности кожных покровов, а также на устойчивость кожи 
к различным внешним раздражающим факторам [110]. 
Другие кожные пробиотики, такие как Bifidobacterium 
lactis и Lactobacillus acidophilus, увеличивают выработку 
белков zonula occludens-1 и окклюдина, которые отве-
чают за прочность контактов между эпителиальными 
клетками [111].

Несмотря на перспективы применения местных про-
биотиков для терапии псориаза, Rigon R. и соавт. [112] 
отмечают ряд трудностей в их использовании, которые, 
прежде всего, заключаются в дерматологической спец-
ифике их производства. Считается, что некоторые ми-
кроорганизмы могут терять пробиотические свойства 
при предварительной обработке препаратов вслед-
ствие перепадов pH, температуры и влажности. В cвязи 
с этим на данный момент на практике используется не-
значительное число пробиотиков, непосредственно мо-
дулирующих микробиоту кожи. Yang Y. и соавт. [113] 
также связывают этот факт с недостаточной изученно-
стью кожных микроорганизмов по сравнению, напри-
мер, с кишечной микробиотой.

Заключение

Подводя итог, следует подчеркнуть крайне неодно-
значную роль кожных микроорганизмов в патогенезе 
псориаза и в развитии воспалительных поражений при 
данном заболевании. С одной стороны, микробиота мо-

жет выступать одним из инициирующих факторов псо-
риатических повреждений, и в этом случае связующим 
звеном между микроорганизмами и иммунологическими 
отклонениями выступают различные АМП. С другой сто-
роны, воспалительные процессы и срыв иммунологиче-
ской толерантности изменяют нормальную микроэколо-
гию кожи, что выражается как в нарушении целостности 
кожных покровов, так и в снижении численности отдель-
ных представителей микробиоты, ограничивающих рост 
патогенной флоры, что в свою очередь усугубляет изме-
нения состава микробиоты.

Основная проблема лечения псориаза, на наш 
взгляд, заключается в односторонних подходах к этому 
вопросу. Как показывают различные исследования, па-
тологические компоненты данного заболевания много-
гранны. Для стабильного купирования обострений псо-
риаза и достижения длительной ремиссии необходимо 
учитывать как микробиологические, так и иммунологи-
ческие аспекты болезни. Перспективное воздействие 
на течение заболевания с помощью биологических пре-
паратов должно продолжать совершенствоваться, так 
как воспаление является его ключевым патогенетиче-
ским звеном. Однако необходимо осознавать, что без 
восстановления микробиологического гомеостаза в 
кожном локусе исключить влияние изначальных три-
ггерных факторов, инициирующих иммунные наруше-
ния, будет крайне сложно. Тот факт, что экологические 
аспекты кожной микробиоты часто остаются без вни-
мания, скорее всего, является одной из причин проти-
воречивых сведений о корреляции отдельных микро-
организмов с наличием псориаза. Например, как уже 
говорилось в статье, Malassezia spp. часто выделяются 
из материала с благоприятного для них участка кожных 
покровов – волосистой части головы, в то время как 
для представителей этого рода, колонизирующих дру-
гие участки, характерна менее очевидная связь с за-
болеванием. Вполне вероятно, что подобные нюансы 
могут иметь значение и для остальных представителей 
микробиоты кожи.

Таким образом, необходимо стандартизировать и со-
вершенствовать комплексные подходы к лечению псори-
аза, включающие наружную терапию и системные пре-
параты. Кроме того, важно развивать способы изучения 
кожной микробиоты, в том числе на уровне штаммов, с 
целью установления микробиологических предикторов 
ремиссии и обострений, а также оценки эффективности 
проводимой терапии.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC9422115/
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