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Santrauka

Odos ir aplinkos saveika yra sudétinga ekosistema,
kolonizuota daugelio mikroorganizmy, kurie koeg-
zistuoja i$laikydami pusiausvyrg. Viename kvadra-
tiniame zmogaus odos centimetre yra iki milijardo
mikroorganizmy. [vairiy sistematiniy grupiy atstovai
— bakterijos, grybeliai, erkutés ir virusai formuoja
odos mikrobiomg. Sveikos odos mikrobiomas slo-
pina patogeniniy mikroorganizmy, tokiy kaip Stap-
hylococcus aureus, Cutibacterium acnes ir kity, kolo-
nizacijg ir yra pagrindinis epidermio barjero veikimo
komponentas. Taip komensaliniai odos mikrobiomo
organizmai prisideda prie sveikos odos palaikymo,
atitolina ligos vystymasi ar palengvina jos eiga. Sioje
apzvalgoje nagrinéjama zmogaus odos mikrobiomo
organizmy jvairovés bei funkcijy saveika su Seimi-
ninko endogeniniais ir egzogeniniais veiksniais.

Ivadas

Oda yra didziausias ir vienas i$ intensyviausiai veikian-
¢iy kiino organy, apimantis mazdaug 1,8 m? pavirSiaus plotg
[1-2]. Ji atlicka gyvybiSkai svarbig barjering funkcijg tarp
kiino vidinés terpés ir iSorinés aplinkos, ribodama vandens
praradima, kenksmingy medziagy bei patogeniniy mikro-
organizmy invazija, tokiu biidu apsaugodama nuo infekci-
niy ligy vystymosi. Odoje vykstanc¢ios imuninés reakcijos
uztikrina Seimininko apsaugg ir audiniy homeostazg. Oda
kolonizuojantys mikroorganizmai nuolat sgveikauja su epi-
dermio Igstelémis ir daro poveikj Seimininko imunitetui.
Imuninés pusiausvyros palaikymas uztikrina Seimininko
odos ir viso organizmo sveikata [3].

Zmogaus epitelio pavirsiy kolonizuoja apie 100 000 mi-
lijardy mikroorganizmy, kuriy apytikré bendroji masé — 2
kilogramai. Apie 95 proc. visy bakterijy randama virskinimo
sistemoje — nuo 1000 iki 10 000 taksonominiy vienety [4].
Mikroorganizmy mes turime daugiau, nei savy lasteliy — vie-
nai zmogaus lgstelei tenka 1,3 mikroorganizmo. Nors daugéja

jrodymy, kad misy kiine ir ant jo gyvenantys mikroorga-
nizmai yra svarbiis Zmoniy sveikatai ir ligoms, daugelis jy
funkeijy ir padariniy vis dar néra gerai suprantami [5]. Odos
bakterijy bendrijos jvairiose kiino vietose varijuoja kokybis-
kai ir kiekybigkai. Siuos skirtumus lemia jvairiy kino viety,
kaip mikroorganizmy gyvenamosios aplinkos, salygy (pH,
temperatiira, maisto medziagos, antimikrobinés molekulés,
deguonies koncentracija ir kt.) kaita [1; 4; 6]. Be to, odos
struktiiros, tokios kaip plauky folikulai, riebalinés, ekrininés
ir apokrininés prakaito liaukos, sudaro atskiras nisas, kuriose
yra unikali mikrobiota [6]. Nors odos epitelio aplinka turéty
biiti nepalanki mikroorganizmy augimui dél temperatiiros
nepastovumo, rugscios pH reakcijos bei greito epidermio
atsinaujinimo, nustatyta mazdaug milijardas bakterijy, gyve-
nanciy viename kvadratiniame odos centimetre [7]. Su oda
asocijuoti mikroorganizmai, t.y. bakterijos, grybeliai, erkutés
ir virusai formuoja odos mikrobioma, specifines ekologines
nisas, padeda i§vengti ligy, ar atvirkséiai, jas sukelia [8].
Pavyzdziui, kai kurios bakterijos riboja kity augima, hidro-
lizuodamos sebumo lipidus j toksiskas riebigsias raigstis,
taCiau Staphylococcus aureus sukeltos oportunistinés odos
infekcijos daznéja ir tampa vis sunkiau valdomos. Neinfek-
cinés odos ligos, tokios kaip atopinis dermatitas, psoriazg,
rozé ir akné (Acne vulgaris arba paprastieji spuogai) siejamos
su odos mikroorganizmy bendrijy pokyc¢iais [1]. Pasikeitusi
bakterijy bendrijos struktiira kartu su epitelio disfunkcija,
imuninés sistemos sutrikimais ar per dideliu patogeniniy
mikroorganizmy skai¢iumi yra pagrindiné odos patologijy
priezastis [9] (1 pav.).

Siuolaikiniai odos mikrobiomo tyrimai, orientuoti
taksonoming jvairove, padeda paaiskinti mikroorganizmy
pasiskirstymo odos pavirsiuje [10] ar ligy atsiradimo [11]
mechanizmus. Zmogaus odos mikrobiomo saveikos su $ei-
mininku ir kitais mikroorganizmais analiz¢é atskleidzia naujas
ligy terapijos, gydymo strategijy bei prevenciniy priemoniy
taikymo galimybes [6].

Darbo tikslas — remiantis naujausiais moksliniais pasie-
kimais, apzvelgti sveikos odos epitelio mikrobiomo jvairove,
atsizvelgiant ] jvairius veiksnius, jskaitant anatomines odos
vietas, lyting brandg ir odos fiziologija. Aptarti moksliniai
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rezultatai gali biiti panaudoti kuriant naujas terapines ir pre-
vencines strategijas.

Tyrimo objektas ir metodai

Tyrimo objektas — nagring¢jama tema mokslinése duo-
meny bazése paskelbtos publikacijos. Paieska buvo atlie-
kama 2019 m. geguzés-rugséjo ménesiais 4 mokslinése
duomeny bazése: ScienceDirect, Pubmed, EBSCO (Health
Source-Consumer Edition; Health Source: Nursing/Aca-
demic Edition; Medline) ir SpringerLink. Paieskai buvo
naudojami raktiniy zodZziy junginiai, atitinkantys tyrimo
tiksla: ,,zmogaus odos mikrobiomas®, ,,odos bakterijy ben-
drijos®, ,,odos bakterijy jvairové®. Atlikus prading paieska,
i§ viso buvo rastos 841 publikacijos: ScienceDirect duo-
meny bazéje — 502 (per 10 mety laikotarpi 493 (98,21%);
per 5 metus — 397 (79,08%)); PubMed — 102 (96 (94,12%)
ir 62 (60,78%) atitinkamai); EBSCO - 23 (23 (100%) ir 16
(69,57%) atitinkamai); SpringerLink — 214 (214 (100%) ir
182 (85,05%) atitinkamai). Pritaikius atrankos kriterijus,
rasta 314 straipsniy. Atmestos senesnés nei 10 mety, ne viso
teksto, ne angly kalba parasytos, mokamos publikacijos bei
dublikatai. Netinkami straipsniai nebuvo jtraukiami j literatii-
ros sarasa. Teksto analizé buvo atlickama ty studijy, kuriose
nagrinéjama sveikos odos mikrobiomo jvairové, funkcijos ir
reik§mé odos sveikatai. Taikyti nuoseklis publikacijy ana-
lizés metodai, remiantis sisteminés literatiros apzvalgos ir
metaanalizés kontroliniu sarasu [12].

Rezultatai ir jy aptarimas

Oda, kaip mikroorganizmy gyvenamoji aplinka, yra
labai dinamiska ir jvairi, priklausomai nuo jos storio, rel-
jefo, plauko folikuly bei liauky tankio. Prakaito liaukos
(ekrininés ir apokrininés), riebalinés liaukos ir plauko fo-
likulai suteikia mikroorganizmams unikalig mikroaplinka
bei maisto medziagas. Ekrininés liaukos j odos pavirsiy
nuolat i$skiria prakaitg, kuriame gausu vandens ir natrio
chlorido, kiek maziau — karbamido, $lapimo riigsties, bal-
tymy, pieno rigsties ir jvairiy aminortig§¢iy. Riebalinés
liaukos i$skiria sebuma, kuris apsaugo ir patepa oda bei
suformuoja antibakterinj hidro-lipidinj barjera. Sebuma
sudaro trigliceridai ir riebiosios rtigstys, vasky esteriai ir
skvalenas [13]. Raginiame epitelio sluoksnyje (stratum cor-
neum) daugiausia yra baltymy ir lipidy, nedidelis kiekis van-
dens ir kity medziagy. Odos pavirsiaus terpé rigstiné — pH
(~5). Apsaugai nuo patogeny invazijos, gausu antibakteriniy
molekuliy, tokiy kaip laisvosios riebaly riigstys, sfingozinas,
azoto oksidas, imunoglobulinai ir antimikrobiniai peptidai
[14]. Priklausomai nuo odos topografijos, yra i§ dalies uz-
dary sriciy, kur temperatiira ir drégmé didesné (kirksnys,
kojy tarpupirs¢iai), nei labai sausy sri¢iy (kojos ir rankos)

ir didelio pavir§inés temperatiiros svyravimo [4]. Riebios
kiino sritys (atskiros veido sritys, kiino raukslés, nugara
ir kt.) pasizymi skirtingu deguonies rezimu, lyginant su
sausomis ir drégnomis sritimis [5]. Mikrobiomo sudéties
savituma lemia ir aplinkos veiksniai, tokie kaip naudojamas
muilas, kosmetika, antibiotiky vartojimas, zmogaus veikla,
temperatira, drégmé ir UV spinduliy poveikis [15]. Minéti
autoriai pazymi, kad odos mikrobiomo jvairovés pokyciai
siejami ir su létinémis uzdegiminémis odos ligomis, jskaitant
atopinj dermatitg, psoriazg ir spuogus.

Suaugusio zmogaus sveikos odos topografinio tyrimo
metu 20 kiino viety nustatyta, kad odos mikrobiomg for-
muoja daugiau nei 1000 skirtingy rtisiy 19 tipy bakterijy
[16-18]. Isskirti 4 dominuojantys bakterijy tipai: Actino-
bacteria (t.y. Corynebacteriaceae, Propionibacteriaceae)
(52 %), Firmicutes (t.y. Staphylococcaceae) (24 %), Prote-
obacteria (17 %), ir Bacteroidetes (7 %) [15-16] (2 pav.).
Daugiau nei 60 proc. bakterijy rii$iy priklauso trims gentims:
Staphylococcus (Firmicutes), Corynebacterium ir Propioni-
bacterium (Actinobacteria) [11; 16].

Sveikos odos mikrobiome svarby vaidmenj atlieka ko-
mensalinés bakterijos Staphylococcus epidermidis (toliau
— S. epidermidis). Sios bakterijos gerai prisitaiko prie di-
delio druskingumo salygy ir gali prakaite esantj karbamida
panaudoti kaip azoto Saltinj. Be to, S. epidermidis i$skiria
adhezinus, kurie palengvina prilipima prie odos [4]. Palaiky-
damos odos epitelio riigsting terpe, pasizymi antimikrobiniu
poveikiu ir apsaugo odg nuo patogeniniy bakterijy. Nustatyta,
kad S. epidermidis gamina antimikrobinius peptidus, tokius

Saveika su kitomis

mikroorganizmy bendrijomis Imuniteto bukle

Odos bakterijos Seimininkas

Oportunisting
infekcija

Odos suzalojimai, medicininiai
prietaisai, fiziologiniai
sutrikimai

ISoriniai veiksniai

1 pav. Seimininko, mikrobiomo bakterijy ir i§orinés
aplinkos sgveika. Modifikuota pagal [34]
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kaip epiderminas, fenolyje tirpius modulino peptidus, Pep5
ir epilancinas (K7, 15X) [15; 19]. Kai kurie tyrimai rodo,
kad S. epidermidis gali slopinti C. acnes augimg. Wang ir
kt. [2014] teigia, kad S. epidermidis padermés i$skiria gin-
taro riigstj, kuri pasizymi uzdegimo slopinamuoju poveikiu.
Christensen ir kt. [2016] nustaté, kad S. epidermidis i$skiria
polimorfinius toksinus, kurie slopina C. acnes augima. Be
to, S. epidermidis i$skiria stafilokoking lipoteichoning riigstj,
slopinanc¢ia uzdegima, padidindama miR-143 ekspresija ir
blokuodama TLR-2 raiska keratinocituose [21].

Virusai, grybeliai ir erkutés taip pat yra svarbios odos
mikrobiotos dalys. Nustatyta, kad daugumoje kiino viety gry-
beliai sudaro apie 1 proc. mikrobiotos, i$skyrus zonas aplink
ausis ir kakta, kur grybeliy santykinis gausumas yra didesnis
[22]. Pagrinde aptinkami Malassezia genties grybeliai, kuriy
dazniausi atstovai M. limitta, M. globosa ir M. sympodialis
[23]. Malassezia genties atstovai sudaro daugiau nei 90 proc.
santykinio grybeliy gausumo zmogaus odoje. Veido zonoje
dazniausiai vyrauja Malassezia piirata, o sédmeny, kaklo
galingje dalyje ir kirksSnies raukslése — Malassezia globosa.
Pédy zonoje grybeliy jvairové yra didesné. Cia aptinkamas
didelis Aspergillus ir Epicoccum genciy atstovy santykinis

gausumas. Malassezia genties grybeliai priskiriami lipofi-
lams, todél daznai susij¢ su gausiai riebalus i$skirian¢iomis
odos vietomis [24]. Lynn ir kt. (2015) pazymi, kad Malas-
sezia furfur mielés, nattiraliai randamos odos pavirsiuje, gali
prisidéti prie aknés patogenezés.

Gausiai riebalus i$skirian¢iose odos vietose aptinkamos
ir Demodex genties erkutés [25]. Dazniausiai aptinkamos dvi
rusys: Demodex folliculorum ir D. brevis. Nors tai parazi-
tinis patogenas, taciau aptinkamas ir sveiky zmoniy odoje.
Remiantis statistika, erkutés nustatomos apie 20-80 proc.
suaugusiyjy ir 100 proc. vyresniy nei 70 mety vyry odoje. D.
folliculorum randamas plauky folikuluose, o D. brevis —
odos riebalinése liaukose ar riebalinése Meibomo liaukose,
atsiverian¢iuose voky pakrasciuose [25].

Genominiai tyrimai leido nustatyti didele virusy popu-
liacijg odoje: odos viromg. Daugumoje odos viety didziaja
odos viromo dalj sudaro bakteriofagai — DNR virusai, nu-
kreipti prie$ Propionibacterium (dabar Cutibacterium) ir
Staphylococcus genCiy bakterijas. Nepaisant to, kad asme-
nys neturéjo klinikiniy pazeidimy, nustatyti poliomavirusai,
papilomos ir raupy virusai [27-28].

Salygy jvairové daro odg sudétinga ekosistema, suda-
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ryta i§ daugybés skirtingy buveiniy ir mikro-
organizmy bendrijy. Bet kurio Zzmogaus odos
mikroorganizmy sudétis yra labai nevienalyté
ir priklauso nuo konkrecios odos vietos mikro-
aplinkos [29]. Zmogaus kiino viety topografinés
vairovés tyrimais nustatyta, kad kiino anato-
mineés sritys yra suskirstytos j tris kategorijas:
riebias, drégnas ir sausas. Joms biuidinga savita
mikroorganizmy kompozicija [16]. Nustatyta,
kad gausiai sebuma i$skirianc¢iose odos srityse
(nelygumuose, raukslése, iSorinéje ausies lan-
doje, pakausio, kriitinkaulio, nugaros) bakterijy
jvairoveé yra maziausia ir dominuoja Propioni-
bacterium (iskaitant Cutibacterium) ir Staphy-
lococcus genciy bakterijos (3 pav.). Tai parodo,
kad nedaugelis bakterijy rasiy gali iSgyventi
riebalinio sluoksnio anaerobinémis sglygomis.

Drégnose srityse (plaukuotose srityse, alkii-
niy ir pakinkliy linkiuose, kirksniy ir sédmeny
raukslése, paduose, bambos duobutéje ir kt.) vy-
rauja Corynebacterium genties bakterijos, nors
aptinkama ir Staphylococcus genties bakterijy.
Sausose vietose, tokiose kaip dilbis, delnai ir
sédmenys, bakterijy jvairové yra didZiausia ir
aptinkami visy keturiy tipy izoliatai [1; 5]. Mi-
krobiologiniai zmogaus dilbio tyrimai parodé
didelg bakterijy jvairove, dominuojant Propio-
nibacterium, Corynebacterium, Staphylococcus,
Streptococcus ir Acinetobacter [16].

Fiziologiskai panasiose vietose daznai biina
panasios bakterijy bendrijos. Pavyzdziui, drégni
alk@iniy ir pakinkliy linkiai turi panasias mikro-
organizmy kompozicijas, riebalinése odos vie-
tose daznai aptinkama Cutibacterium acnes [5].
Mikroorganizmy prisitaikymas prie konkreciy
buveinés salygy rodo ir tai, kad perkelti i$ vie-
nos buveinés | kita, pavyzdziui nuo liezuvio ant
kaktos, jy nekolonizuoja arba nekeicia esamos
bendrijos struktiiros.

Zmogaus egzogeniné aplinka, t.y. kg jis lie-
¢ia, valgo ir geria, kur maudosi, kuo kvépuoja,
daro poveikj organizmo ekosistemoms, jskaitant
oda. Tai pabrézia didele aplinkos salygy jtaka
mikroorganizmy kolonizacijai kiekviename am-
ziaus tarpsnyje, ypa¢ ankstyvuoju gyvenimo lai-
kotarpiu, kai formuojasi jvairios kiino pavir§iaus
ekosistemos ir imuniné sistema [29]. Vaisiaus
ir kidikio odos mikroorganizmy kolonizacijai
didelés reikSmés turi motinos gimdymo taky
mikrobiota, mityba, psichologinis stresas ir var-
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tojami vaistai (ypac antibiotikai ir biocidai). Vaisiaus oda gimdoje yra
sterili, ta¢iau gimdymo metu odg pradeda kolonizuoti Lactobacillus,
Prevotella ar Sneathia gentims priskiriami maksties mikroorganizmai.
Jie aptinkami ant natiiraliai gimusiy naujagimiy odos iskart po gimimo
ir atlieka apsauging funkcija nuo patogeniniy mikroorganizmy. Sios
apsaugos negauna kudikiai, kurie gimsta atliekant cezario pjavj. Tokiy
naujagimiy odos mikrobiomas panasus j suaugusiyjy. Ant jy odos aptin-
kamos Staphylococcus, Corynebacterium ir Propionibacterium gentims
priskiriamos bakterijos [30]. Minéti mokslininkai tyré jaunesnius kaip
2 dieny naujagimius ir nustaté specifinius odos mikrobiomo skirtumus,
kurie ateityje gali tapti ligos vystymosi priezastimi. JAV mokslininkai
sukiiré metoda, kai i§ motinos, kuriai prognozuojamas cezario pjuvis,
paimami vaginaliniai mikroorganizmai, pasalinami patogenai, iSgryni-
namos pagrindinés dominantés (dazniausiai Lactobacillus bakterijos) ir
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ka tik gimes kudikis jomis nuprausiamas. Taip kadikis gauna
tuos mikroorganizmus, kuriuos gauty gimdamas natiraliai.

Kidikiui augant, turint salytj su aplinka, mikroorganizmy
ivairové didéja. Kudikystéje Firmicutes bakterijos tampa
dominuojancios. Mikroorganizmy skaitlingumas ir rasiné
ivairové keiciasi lytinio brendimo metu, kai testosterono
poveikyje iSvesa riebalinés liaukos ir pagauséja riebaly
gamyba. Tokios saglygos tampa palankia terpe daugintis C.
acnes, anaerobiniam difteroidui, kuris placiai aptinkamas ir
sveikos odos mikrobiome [31]. C. acnes prisideda prie zemo
odos pH palaikymo, produkuoja riebigsias rtigstis ir blokuoja
patogeny (t.y. Staphylococcus aureus ir Streptococcus pyo-
genes) kolonizacija ant odos [15; 32].

Senéjimo laikotarpiu bakterijy jvairovés pokyciai siejami
su odos savybiy poky¢iais. Pazymétina, kad tarpasmeniniai
bakterijy jvairovés skirtumai yra didesni, nei poky¢iai laiko
atzvilgiu. Sveiky suaugusiy zmoniy odos mikrobiologiniai
tyrimai parodé, kad odos mikrobiomas yra santykinai stabilus
ilgus ménesius ar metus, ir kad kiekvienas asmuo gali turéti
individualizuota, unikaly odos mikrobiomg — kaip pirsto
atspaudag [33-34].

Ly¢iy fiziologiniai skirtumai yra svarbus veiksnys, le-
miantis bakterijy jvairove. Sie skirtumai, grei¢iausiai, atsi-
randa dél lytiniy hormony veiklos. Pavyzdziui, androgenai
lemia odos storj, bei prakaito ir riebaliniy liauky aktyvuma,
nuo kuriy priklauso odos biocheminés savybés. Manoma,
kad net plauky buvimas ar nebuvimas gali sukelti alternaty-
vig mikroaplinka, gebancig palaikyti specifiniy mikroorga-
nizmy augimg ir jvairove. Jdomu tai, kad kai kurie tyrimai
rodo riigtesnj motery odos pH [35]. Motery delnai ir dilbiai
kolonizuojami jvairesniy mikroorganizmy rinkinio, nei vyry.
Tyrimy rezultatai rodo, kad abiturienty vyry ir motery delny
odos pavirsiuje stebimos reikSmingai skirtingos bakterijy
bendrijos [36]. D. Hospodsky ir kt. (2014) skirtumy tarp
vyry ir motery odos bakterijy taksony nenustaté, taciau pa-
stebéjo ryskius skirtumus tarp daugelio bakterijy grupiy san-
tykinio gausumo. Pavyzdziui, Propionibacterium ir Coryne-
bacterium genciy bakterijos buvo 37 ir 80 proc. atitinkamai
gausesnés ant vyry odos. Vyrams nustatyta tendencija didéti
Staphylococcus gausumui. Priesingai, Enterobacteriales,
Moraxellaceae, Lactobacillaceae ir Pseudomonadaceae
buvo daugiau kaip 150 proc. tarp motery. Skirtingy ly¢iy
sédmeny, kaktos ir dilbio sri¢iy bakterijy tyrimai parodé
stiprig lyties jtakg. Vyrams nustatytas didesnis santykinis
gausumas Corynebacterium, Dermacoccus, Streptococcus
ir Finegoldia, moterims — Lactobacillus, Propionibacte-
rium, Staphylococcus ir Enhydrobacter. Nepaisant atskiry
taksony santykinio gausumo skirtumy, visoje mikroorga-
nizmy bendrijoje reikSmingy skirtumy tarp ly¢iy nebuvo
nustatyta [37]. Tai rodo, kad individualtis Zmoniy pozymiai

yra geriausi kintamumo rodikliai. Tokj ly¢iy skirtuma i§
dalies galima paaiskinti skirtinga veikla bei elgesio jprociais,
pvz., tokiais, kaip kosmetikos naudojimas [38].

ISvados

1. Odos mikrobioma formuoja jvairiy sistematiniy grupiy
atstovai — bakterijos, grybeliai, erkutés ir virusai.

2. I8skirti 4 dominuojantys bakterijy tipai: Actinobacte-
ria (t.y. Corynebacteriaceae, Propionibacteriaceae) (52 %),
Firmicutes (t.y. Staphylococcaceae) (24 %), Proteobacteria
(17 %) ir Bacteroidetes (7 %). Daugiau nei 60 proc. bakterijy
rusiy priklauso trims gentims: Staphylococcus (Firmicutes),
Corynebacterium ir Propionibacterium (Actinobacteria).
Odos mikrobiome daZniausiai aptinkami Malassezia genties
grybeliai, budingiausi atstovai: M. limitta, M. globosa ir M.
sympodialis. Aptinkamos Demodex genties dvi erku¢iy rii-
Sys: Demodex folliculorum ir D. brevis. Daugumoje odos
viety didzigja odos viromo dalj sudaro bakteriofagai — DNR
virusai: poliomavirusai, papilomos ir raupy.

3. Odos mikrobiomo jvairovés kokybinius ir kiekybinius
skirtumus lemia mikroorganizmy gyvenamosios aplinkos,
salygy (pH, temperatiira, drégmé, maisto medziagos, anti-
mikrobinés molekulés, deguonies koncentracija ir kt.) kaita,
mikroorganizmy tarpusavio sgveika, zmogaus amzius, ly-
tis, imuninés sistemos savybés bei individualios elgsenos
savybeés.
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SKIN MICROBIOME: DIVERSITY AND
IMPORTANCE FOR SKIN HEALTH
R. Jankauskiené, G. Sniepiené
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Summary

The skin is our most exposed organ, responsible for providing
a barrier to the external environment. The human skin microbiome
is the collection of all the microorganisms (including eukaryotes)
living in association with the human body: bacteria, fungi, skin
mites and viruses. It is estimate that on the human skin inhabit by
approximately one million bacteria/cm?. These microorganisms to
vary between individuals and between different sites on the skin.
The skin provides many niches in which large populations of mi-
crobes are subject to variable ecological pressures including hu-
midity, temperature, pH and the composition of antimicrobial pep-
tides and lipids. In addition, skin structures such as hair follicles,
sebaceous, eccrine and apocrine glands constitute discrete niches
that harbor unique microbiota. The recent research on the human
microbiome has provided data that suggest that these microbes are
generally not harmful to us, they are essential for maintaining he-
alth and could be used to treat illnesses. This review focuses on re-
cent evidences about human microbiome composition and functions
in interaction with host endogenous and exogenous factors. These
new insights can be use into diagnostic, therapeutic and preven-
tive measures in the context of personalized/precision medicine.
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