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Santrauka
Odos ir aplinkos sąveika yra sudėtinga ekosistema, 
kolonizuota daugelio mikroorganizmų, kurie koeg-
zistuoja išlaikydami pusiausvyrą. Viename kvadra-
tiniame žmogaus odos centimetre yra iki milijardo 
mikroorganizmų. Įvairių sistematinių grupių atstovai 
– bakterijos, grybeliai, erkutės ir virusai formuoja 
odos mikrobiomą. Sveikos odos mikrobiomas slo-
pina patogeninių mikroorganizmų, tokių kaip Stap-
hylococcus aureus, Cutibacterium acnes ir kitų, kolo-
nizaciją ir yra pagrindinis epidermio barjero veikimo 
komponentas. Taip komensaliniai odos mikrobiomo 
organizmai prisideda prie sveikos odos palaikymo, 
atitolina ligos vystymąsi ar palengvina jos eigą. Šioje  
apžvalgoje nagrinėjama žmogaus odos mikrobiomo 
organizmų įvairovės bei funkcijų sąveika su šeimi-
ninko endogeniniais ir egzogeniniais veiksniais. 

Įvadas
Oda yra didžiausias ir vienas iš intensyviausiai veikian-

čių kūno organų, apimantis maždaug 1,8 m2 paviršiaus plotą 
[1-2]. Ji atlieka gyvybiškai svarbią barjerinę funkciją tarp 
kūno vidinės terpės ir išorinės aplinkos, ribodama vandens 
praradimą, kenksmingų medžiagų bei patogeninių mikro-
organizmų invaziją, tokiu būdu apsaugodama nuo infekci-
nių ligų vystymosi. Odoje vykstančios imuninės reakcijos 
užtikrina šeimininko apsaugą ir audinių homeostazę. Odą 
kolonizuojantys mikroorganizmai nuolat sąveikauja su epi-
dermio ląstelėmis ir daro poveikį šeimininko imunitetui. 
Imuninės pusiausvyros palaikymas užtikrina šeimininko 
odos ir viso organizmo sveikatą [3]. 

Žmogaus epitelio paviršių kolonizuoja apie 100 000 mi-
lijardų mikroorganizmų, kurių apytikrė  bendroji masė – 2 
kilogramai. Apie 95 proc. visų bakterijų randama virškinimo 
sistemoje – nuo 1000 iki 10 000 taksonominių vienetų [4]. 
Mikroorganizmų mes turime daugiau, nei savų ląstelių – vie-
nai žmogaus ląstelei tenka 1,3 mikroorganizmo. Nors daugėja 
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įrodymų, kad mūsų kūne ir ant jo gyvenantys mikroorga-
nizmai yra svarbūs žmonių sveikatai ir ligoms, daugelis jų 
funkcijų ir padarinių vis dar nėra gerai suprantami [5]. Odos 
bakterijų bendrijos įvairiose kūno vietose varijuoja kokybiš-
kai ir kiekybiškai. Šiuos skirtumus lemia įvairių kūno vietų, 
kaip mikroorganizmų gyvenamosios aplinkos, sąlygų (pH, 
temperatūra, maisto medžiagos, antimikrobinės molekulės, 
deguonies koncentracija ir kt.) kaita [1; 4; 6]. Be to, odos 
struktūros, tokios kaip plaukų folikulai, riebalinės, ekrininės 
ir apokrininės prakaito liaukos, sudaro atskiras nišas, kuriose 
yra unikali mikrobiota [6]. Nors odos epitelio aplinka turėtų 
būti nepalanki mikroorganizmų augimui dėl temperatūros 
nepastovumo, rūgščios pH reakcijos bei greito epidermio 
atsinaujinimo, nustatyta maždaug milijardas bakterijų, gyve-
nančių viename kvadratiniame odos centimetre [7]. Su oda 
asocijuoti mikroorganizmai, t.y. bakterijos, grybeliai, erkutės 
ir virusai formuoja odos mikrobiomą, specifines ekologines 
nišas, padeda išvengti ligų, ar atvirkščiai, jas sukelia [8]. 
Pavyzdžiui, kai kurios bakterijos riboja kitų augimą, hidro-
lizuodamos sebumo lipidus į toksiškas riebiąsias rūgštis, 
tačiau Staphylococcus aureus sukeltos oportunistinės odos 
infekcijos dažnėja ir tampa vis sunkiau valdomos. Neinfek-
cinės odos ligos, tokios kaip atopinis dermatitas, psoriazė, 
rožė ir aknė (Acne vulgaris arba paprastieji spuogai) siejamos 
su odos mikroorganizmų bendrijų pokyčiais [1]. Pasikeitusi 
bakterijų bendrijos struktūra kartu su epitelio disfunkcija, 
imuninės sistemos sutrikimais ar per dideliu patogeninių 
mikroorganizmų skaičiumi yra pagrindinė odos patologijų 
priežastis [9] (1 pav.). 

Šiuolaikiniai odos mikrobiomo tyrimai, orientuoti į 
taksonominę įvairovę, padeda paaiškinti mikroorganizmų 
pasiskirstymo odos paviršiuje [10] ar ligų atsiradimo [11] 
mechanizmus. Žmogaus odos mikrobiomo sąveikos su šei-
mininku ir kitais mikroorganizmais analizė atskleidžia naujas 
ligų terapijos, gydymo strategijų bei prevencinių priemonių 
taikymo galimybes [6]. 

Darbo tikslas – remiantis naujausiais moksliniais pasie-
kimais, apžvelgti sveikos odos epitelio mikrobiomo įvairovę, 
atsižvelgiant į įvairius veiksnius, įskaitant anatomines odos 
vietas, lytinę brandą ir odos fiziologiją. Aptarti moksliniai 
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rezultatai gali būti panaudoti kuriant naujas terapines ir pre-
vencines strategijas. 

Tyrimo objektas ir metodai
Tyrimo objektas – nagrinėjama tema mokslinėse duo-

menų bazėse paskelbtos publikacijos. Paieška buvo atlie-
kama 2019 m. gegužės-rugsėjo mėnesiais 4 mokslinėse 
duomenų bazėse: ScienceDirect, Pubmed, EBSCO (Health 
Source-Consumer Edition; Health Source: Nursing/Aca-
demic Edition; Medline) ir SpringerLink. Paieškai buvo 
naudojami raktinių žodžių junginiai, atitinkantys tyrimo 
tikslą: „žmogaus odos mikrobiomas“, „odos bakterijų ben-
drijos“, „odos bakterijų įvairovė“. Atlikus pradinę paiešką, 
iš viso buvo rastos 841 publikacijos: ScienceDirect duo-
menų bazėje – 502 (per 10 metų laikotarpį 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 straipsnių. Atmestos senesnės nei 10 metų, ne viso 
teksto, ne anglų kalba parašytos, mokamos publikacijos bei 
dublikatai. Netinkami straipsniai nebuvo įtraukiami į literatū-
ros sąrašą. Teksto analizė buvo atliekama tų studijų, kuriose 
nagrinėjama sveikos odos mikrobiomo įvairovė, funkcijos ir 
reikšmė odos sveikatai. Taikyti nuoseklūs publikacijų ana-
lizės metodai, remiantis sisteminės literatūros apžvalgos ir 
metaanalizės kontroliniu sąrašu [12].

Rezultatai ir jų aptarimas
Oda, kaip mikroorganizmų gyvenamoji aplinka, yra 

labai dinamiška ir įvairi, priklausomai nuo jos storio, rel-
jefo, plauko folikulų bei liaukų tankio. Prakaito liaukos 
(ekrininės ir apokrininės), riebalinės liaukos ir plauko fo-
likulai suteikia mikroorganizmams unikalią mikroaplinką 
bei maisto medžiagas. Ekrininės liaukos į odos paviršių 
nuolat išskiria prakaitą, kuriame gausu vandens ir natrio 
chlorido, kiek mažiau – karbamido, šlapimo rūgšties, bal-
tymų, pieno rūgšties ir įvairių aminorūgščių. Riebalinės 
liaukos išskiria sebumą, kuris apsaugo ir patepa odą bei 
suformuoja antibakterinį hidro-lipidinį barjerą. Sebumą 
sudaro trigliceridai ir riebiosios rūgštys, vaškų esteriai ir 
skvalenas [13]. Raginiame epitelio sluoksnyje (stratum cor-
neum) daugiausia yra baltymų ir lipidų, nedidelis kiekis van-
dens ir kitų medžiagų. Odos paviršiaus terpė rūgštinė – pH 
(~5). Apsaugai nuo patogenų invazijos, gausu antibakterinių 
molekulių, tokių kaip laisvosios riebalų rūgštys, sfingozinas, 
azoto oksidas, imunoglobulinai ir antimikrobiniai peptidai 
[14]. Priklausomai nuo odos topografijos, yra iš dalies už-
darų sričių,  kur temperatūra ir drėgmė didesnė (kirkšnys, 
kojų tarpupirščiai), nei labai sausų sričių (kojos ir rankos) 

ir didelio paviršinės temperatūros svyravimo [4]. Riebios 
kūno sritys (atskiros veido sritys, kūno raukšlės, nugara 
ir kt.) pasižymi skirtingu deguonies režimu, lyginant su 
sausomis ir drėgnomis sritimis [5]. Mikrobiomo sudėties 
savitumą lemia ir aplinkos veiksniai, tokie kaip naudojamas 
muilas, kosmetika, antibiotikų vartojimas, žmogaus veikla, 
temperatūra, drėgmė ir UV spindulių poveikis [15]. Minėti 
autoriai pažymi, kad odos mikrobiomo įvairovės pokyčiai 
siejami ir su lėtinėmis uždegiminėmis odos ligomis, įskaitant 
atopinį dermatitą, psoriazę ir spuogus.

Suaugusio žmogaus sveikos odos topografinio tyrimo 
metu 20 kūno vietų nustatyta, kad odos mikrobiomą for-
muoja daugiau nei 1000 skirtingų rūšių 19 tipų bakterijų 
[16-18]. Išskirti 4 dominuojantys bakterijų 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. bakterijų rūšių priklauso trims gentims: 
Staphylococcus (Firmicutes), Corynebacterium ir Propioni-
bacterium (Actinobacteria) [11; 16].

Sveikos odos mikrobiome svarbų vaidmenį atlieka ko-
mensalinės bakterijos Staphylococcus epidermidis (toliau 
– S. epidermidis). Šios bakterijos gerai prisitaiko prie di-
delio druskingumo sąlygų ir gali prakaite esantį karbamidą 
panaudoti kaip azoto šaltinį. Be to, S. epidermidis išskiria 
adhezinus, kurie palengvina prilipimą prie odos [4]. Palaiky-
damos odos epitelio rūgštinę terpę, pasižymi antimikrobiniu 
poveikiu ir apsaugo odą nuo patogeninių bakterijų. Nustatyta, 
kad S. epidermidis gamina antimikrobinius peptidus, tokius 

1 pav. Šeimininko, mikrobiomo bakterijų ir išorinės 
aplinkos sąveika. 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 augimą. Wang ir 
kt. [2014] teigia, kad S. epidermidis padermės išskiria gin-
taro rūgštį, kuri pasižymi uždegimo slopinamuoju poveikiu. 
Christensen ir kt. [2016] nustatė, kad S. epidermidis išskiria 
polimorfinius toksinus, kurie slopina C. acnes augimą. Be 
to, S. epidermidis išskiria stafilokokinę lipoteichoninę rūgštį, 
slopinančią uždegimą, padidindama miR-143 ekspresiją ir 
blokuodama TLR-2 raišką keratinocituose [21]. 

Virusai, grybeliai ir erkutės taip pat yra svarbios odos 
mikrobiotos dalys. Nustatyta, kad daugumoje kūno vietų gry-
beliai sudaro apie 1 proc. mikrobiotos, išskyrus zonas aplink 
ausis ir kaktą, kur grybelių santykinis gausumas yra didesnis 
[22]. Pagrinde aptinkami Malassezia genties grybeliai, kurių 
dažniausi atstovai  M. limitta, M. globosa ir M. sympodialis 
[23]. Malassezia genties  atstovai sudaro daugiau nei 90 proc. 
santykinio grybelių gausumo žmogaus odoje. Veido zonoje 
dažniausiai vyrauja Malassezia piirata, o sėdmenų, kaklo 
galinėje dalyje ir kirkšnies raukšlėse – Malassezia globosa. 
Pėdų zonoje grybelių įvairovė yra didesnė. Čia aptinkamas 
didelis Aspergillus ir Epicoccum genčių atstovų santykinis 

gausumas. Malassezia genties  grybeliai priskiriami lipofi-
lams, todėl dažnai susiję su gausiai riebalus išskiriančiomis 
odos vietomis [24]. Lynn ir kt. (2015) pažymi, kad Malas-
sezia furfur mielės, natūraliai randamos odos paviršiuje, gali 
prisidėti prie aknės patogenezės.

Gausiai riebalus išskiriančiose odos vietose aptinkamos 
ir Demodex genties erkutės [25]. Dažniausiai aptinkamos dvi 
rūšys: Demodex folliculorum ir D. brevis. Nors tai parazi-
tinis patogenas, tačiau aptinkamas ir sveikų žmonių odoje. 
Remiantis statistika, erkutės nustatomos apie 20-80 proc. 
suaugusiųjų ir 100 proc. vyresnių nei 70 metų vyrų  odoje. D. 
folliculorum randamas plaukų folikuluose, o  D. brevis – 
odos riebalinėse liaukose ar riebalinėse Meibomo liaukose, 
atsiveriančiuose vokų pakraščiuose [25]. 

Genominiai tyrimai leido nustatyti didelę virusų popu-
liaciją odoje: odos viromą. Daugumoje odos vietų didžiąją 
odos viromo dalį sudaro bakteriofagai – DNR virusai, nu-
kreipti prieš Propionibacterium (dabar Cutibacterium) ir 
Staphylococcus genčių bakterijas.  Nepaisant to, kad asme-
nys neturėjo klinikinių pažeidimų, nustatyti poliomavirusai, 
papilomos ir raupų virusai [27-28].

Sąlygų įvairovė daro odą sudėtinga ekosistema, suda-

2 pav. Sveikos odos mikroorganizmų klasifikacija. Sudaryta pagal [1; 5; 11; 15; 17-18; 24-25; 30]

 

 
 



64

ryta iš daugybės skirtingų buveinių ir mikro-
organizmų bendrijų. Bet kurio žmogaus odos 
mikroorganizmų sudėtis yra labai nevienalytė 
ir priklauso nuo konkrečios odos vietos mikro-
aplinkos [29]. Žmogaus kūno vietų topografinės 
įvairovės tyrimais nustatyta, kad kūno anato-
minės sritys yra suskirstytos į tris kategorijas: 
riebias, drėgnas ir sausas. Joms būdinga savita 
mikroorganizmų kompozicija [16]. Nustatyta, 
kad gausiai sebumą išskiriančiose odos srityse 
(nelygumuose, raukšlėse, išorinėje ausies lan-
doje, pakaušio, krūtinkaulio, nugaros) bakterijų 
įvairovė yra mažiausia ir dominuoja Propioni-
bacterium (įskaitant Cutibacterium) ir Staphy-
lococcus genčių bakterijos (3 pav.). Tai parodo, 
kad nedaugelis bakterijų rūšių gali išgyventi 
riebalinio sluoksnio anaerobinėmis sąlygomis. 

Drėgnose srityse (plaukuotose srityse, alkū-
nių ir pakinklių linkiuose, kirkšnių ir sėdmenų 
raukšlėse, paduose, bambos duobutėje ir kt.) vy-
rauja Corynebacterium genties bakterijos, nors 
aptinkama ir Staphylococcus genties bakterijų. 
Sausose vietose, tokiose kaip dilbis, delnai ir 
sėdmenys, bakterijų įvairovė yra didžiausia ir 
aptinkami visų keturių tipų izoliatai [1; 5]. Mi-
krobiologiniai žmogaus dilbio tyrimai parodė 
didelę bakterijų įvairovę, dominuojant Propio-
nibacterium, Corynebacterium, Staphylococcus, 
Streptococcus ir Acinetobacter [16].

Fiziologiškai panašiose vietose dažnai būna 
panašios bakterijų bendrijos. Pavyzdžiui, drėgni 
alkūnių ir pakinklių linkiai turi panašias mikro-
organizmų kompozicijas, riebalinėse odos vie-
tose dažnai aptinkama Cutibacterium acnes [5]. 
Mikroorganizmų prisitaikymas prie konkrečių 
buveinės sąlygų rodo ir tai, kad perkelti iš vie-
nos buveinės į kitą, pavyzdžiui nuo liežuvio ant 
kaktos, jų nekolonizuoja  arba nekeičia esamos 
bendrijos struktūros.

Žmogaus egzogeninė aplinka, t.y. ką jis lie-
čia, valgo ir geria, kur maudosi, kuo kvėpuoja, 
daro poveikį organizmo ekosistemoms, įskaitant 
odą. Tai pabrėžia didelę aplinkos sąlygų įtaką 
mikroorganizmų kolonizacijai kiekviename am-
žiaus tarpsnyje, ypač ankstyvuoju gyvenimo lai-
kotarpiu, kai formuojasi įvairios kūno paviršiaus 
ekosistemos ir imuninė sistema [29]. Vaisiaus 
ir kūdikio odos mikroorganizmų kolonizacijai 
didelės reikšmės turi motinos gimdymo takų 
mikrobiota, mityba, psichologinis stresas ir var-

tojami vaistai (ypač antibiotikai ir biocidai). Vaisiaus oda gimdoje yra 
sterili, tačiau gimdymo metu odą pradeda kolonizuoti Lactobacillus, 
Prevotella ar Sneathia gentims priskiriami makšties mikroorganizmai. 
Jie aptinkami ant natūraliai gimusių naujagimių odos iškart po gimimo 
ir atlieka apsauginę funkciją nuo patogeninių mikroorganizmų. Šios 
apsaugos negauna kūdikiai, kurie gimsta atliekant cezario pjūvį. Tokių 
naujagimių odos mikrobiomas panašus į suaugusiųjų. Ant jų odos aptin-
kamos Staphylococcus, Corynebacterium ir Propionibacterium gentims 
priskiriamos bakterijos [30]. Minėti mokslininkai tyrė jaunesnius kaip 
2 dienų naujagimius ir nustatė specifinius odos mikrobiomo skirtumus, 
kurie ateityje gali tapti ligos vystymosi priežastimi. JAV mokslininkai 
sukūrė metodą, kai iš motinos, kuriai prognozuojamas cezario pjūvis, 
paimami vaginaliniai mikroorganizmai, pašalinami patogenai, išgryni-
namos pagrindinės dominantės (dažniausiai Lactobacillus bakterijos) ir 

3 pav. Skirtingų žmogaus anatominių vietų mikroorganizmų bendrijų sudėtis. 
Modifikuota pagal [16]
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ką tik gimęs kūdikis jomis nuprausiamas. Taip kūdikis gauna 
tuos mikroorganizmus, kuriuos gautų gimdamas natūraliai.

Kūdikiui augant, turint sąlytį su aplinka, mikroorganizmų 
įvairovė didėja. Kūdikystėje Firmicutes bakterijos tampa 
dominuojančios. Mikroorganizmų skaitlingumas ir rūšinė 
įvairovė keičiasi lytinio brendimo metu, kai testosterono 
poveikyje išveša riebalinės liaukos ir pagausėja riebalų 
gamyba. Tokios sąlygos tampa palankia terpe daugintis C. 
acnes, anaerobiniam difteroidui, kuris plačiai aptinkamas ir 
sveikos odos mikrobiome [31]. C. acnes prisideda prie žemo 
odos pH palaikymo, produkuoja riebiąsias rūgštis ir blokuoja 
patogenų (t.y. Staphylococcus aureus ir Streptococcus pyo-
genes) kolonizaciją ant odos [15; 32]. 

Senėjimo laikotarpiu bakterijų įvairovės pokyčiai siejami 
su odos savybių pokyčiais. Pažymėtina, kad tarpasmeniniai 
bakterijų įvairovės skirtumai yra didesni, nei pokyčiai laiko 
atžvilgiu. Sveikų suaugusių žmonių odos mikrobiologiniai 
tyrimai parodė, kad odos mikrobiomas yra santykinai stabilus 
ilgus  mėnesius ar metus, ir kad kiekvienas asmuo gali turėti 
individualizuotą, unikalų odos mikrobiomą  –  kaip piršto 
atspaudą [33-34]. 

Lyčių fiziologiniai skirtumai yra svarbus veiksnys, le-
miantis bakterijų įvairovę. Šie skirtumai, greičiausiai, atsi-
randa dėl lytinių hormonų veiklos. Pavyzdžiui, androgenai 
lemia odos storį, bei prakaito ir riebalinių liaukų aktyvumą, 
nuo kurių priklauso odos biocheminės savybės. Manoma, 
kad net plaukų buvimas ar nebuvimas gali sukelti alternaty-
vią mikroaplinką, gebančią palaikyti specifinių mikroorga-
nizmų augimą ir įvairovę. Įdomu tai, kad kai kurie tyrimai 
rodo rūgštesnį moterų odos pH [35]. Moterų delnai ir dilbiai 
kolonizuojami įvairesnių mikroorganizmų rinkinio, nei vyrų. 
Tyrimų rezultatai rodo, kad abiturientų vyrų ir moterų delnų 
odos paviršiuje stebimos reikšmingai skirtingos bakterijų 
bendrijos [36]. D. Hospodsky ir kt. (2014) skirtumų tarp 
vyrų ir moterų odos bakterijų taksonų nenustatė, tačiau pa-
stebėjo ryškius skirtumus tarp daugelio bakterijų grupių san-
tykinio gausumo. Pavyzdžiui, Propionibacterium ir Coryne-
bacterium genčių bakterijos buvo 37 ir 80 proc. atitinkamai 
gausesnės ant vyrų odos. Vyrams nustatyta tendencija didėti 
Staphylococcus gausumui. Priešingai, Enterobacteriales, 
Moraxellaceae, Lactobacillaceae ir Pseudomonadaceae 
buvo daugiau kaip 150 proc. tarp moterų. Skirtingų lyčių 
sėdmenų, kaktos ir dilbio sričių bakterijų tyrimai parodė 
stiprią lyties įtaką. Vyrams nustatytas didesnis santykinis 
gausumas Corynebacterium, Dermacoccus, Streptococcus 
ir Finegoldia, moterims – Lactobacillus, Propionibacte-
rium, Staphylococcus ir Enhydrobacter. Nepaisant atskirų 
taksonų santykinio gausumo skirtumų, visoje mikroorga-
nizmų bendrijoje reikšmingų skirtumų tarp lyčių nebuvo 
nustatyta [37]. Tai rodo, kad individualūs žmonių požymiai 

yra geriausi kintamumo rodikliai. Tokį lyčių skirtumą iš 
dalies galima paaiškinti skirtinga veikla bei elgesio įpročiais, 
pvz., tokiais, kaip kosmetikos naudojimas [38].

Išvados
1.  Odos mikrobiomą formuoja įvairių sistematinių grupių 

atstovai – bakterijos, grybeliai, erkutės ir virusai. 
2.  Išskirti 4 dominuojantys bakterijų tipai: Actinobacte-

ria (t.y. Corynebacteriaceae, Propionibacteriaceae) (52 %), 
Firmicutes (t.y. Staphylococcaceae) (24 %), Proteobacteria 
(17 %) ir Bacteroidetes (7 %). Daugiau nei 60 proc. bakterijų 
rūšių priklauso trims gentims: Staphylococcus (Firmicutes), 
Corynebacterium ir Propionibacterium (Actinobacteria). 
Odos mikrobiome dažniausiai aptinkami Malassezia genties 
grybeliai, būdingiausi atstovai:  M. limitta, M. globosa ir M. 
sympodialis. Aptinkamos Demodex genties dvi erkučių rū-
šys: Demodex folliculorum ir D. brevis. Daugumoje odos 
vietų didžiąją odos viromo dalį sudaro bakteriofagai – DNR 
virusai: poliomavirusai, papilomos ir raupų.

3.  Odos mikrobiomo įvairovės kokybinius ir kiekybinius 
skirtumus lemia mikroorganizmų gyvenamosios aplinkos, 
sąlygų (pH, temperatūra, drėgmė, maisto medžiagos, anti-
mikrobinės molekulės, deguonies koncentracija ir kt.) kaita, 
mikroorganizmų tarpusavio sąveika, žmogaus amžius, ly-
tis, imuninės sistemos savybės bei individualios elgsenos 
savybės.
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SKIN MICROBIOME: DIVERSITY AND 
IMPORTANCE FOR SKIN HEALTH

R. Jankauskienė, G. Šniepienė
Keywords: skin microbiome, diversity, interactions, skin health.
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/cm2. 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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