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Mi a bőrmikrobiom feladata?

A bőrben egy komplex mikrobiom található, amely 
kritikus szerepet játszik a bőr homeosztázisában, immu-
nitásában, a patogén mikrobák elleni védekezésben és a 
bőr barrier funkciójában. A bőr mikrobiom és a gazda-
szervezet közötti abnormális kommunikáció diszbiózishoz 
vezethet, és ez szerepet játszhat a különböző gyulladásos 
bőrbetegségek patogenezisében. A mikrobiom kifejezés 
egy adott környezetben található komenzális és szimbió-
ta mikroorganizmusokra utal, beleértve a baktériumokat, 
gombákat, vírusokat és atkákat (1). 

A leggyakoribb bőrbaktériumok, amelyek a bőrt kolo-
nizálják, a Cutibacterium (korábbi nevén Propionibacte-
rium), Staphylococcus, Corynebacterium és Streptococcus 
nemzetségekbe tartoznak. A leggyakoribb gombák és at-
kák közé tartozik a Malassezia, illetve a Demodex. A bőr 
viroma bakteriofágokat (baktériumokat fertőző vírusokat), 

például Staphylococcus-fágokat és Cutibacterium-fágo-
kat, valamint humán papillomavírusokat és humán polio-
mavírusokat tartalmaz (2).

A mikrobiom és a gazdaszervezet között számos köl-
csönhatás létezik, és a bőr homeosztázisának fenntartása 
a bőrflóra és az immunrendszer közötti megfelelő kom-
munikáción múlik. A bőrt kolonizáló mikroorganizmusok 
szerepet játszanak az immunmodulációban, befolyásolják 
mind az adaptív, mind a veleszületett bőrimmunválaszt, és 
védő szerepet töltenek be a patogén mikrobák inváziójával 
szemben (3).

A kommenzális baktériumok képesek antimikrobiális 
peptideket (AMP-k) előállítani melyek részt vesznek a bőr 
antimikrobiális aktivitásában, és fontos szerepet játsza-
nak a patogén baktériumok kolonizációjának gátlásában, 
valamint segítenek a kórokozók elpusztításában. Egyes 
Staphylococcus fajok például képesek bizonyos AMP-ket 
kiválasztani, amelyek gátolni tudják a patogén Staphylo-
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ÖSSZEFOGLALÁS

Az emberi bőr rendkívül változatos mikrobiomot rejt ma-
gában, amely számtalan mikróbából, köztük baktériumok-
ból, gombákból, vírusokból és atkákból áll. Ezek a mik-
roorganizmusok együttesen fontos szerepet játszanak a 
bőr fiziológiájában, immunválaszok elindításában és egy 
antimikrobiális védőháló kialakításában. Számos tényező 
befolyásolja a bőr mikrobiom diverzitását. A kommenzális 
és szimbióta mikroorganizmusok összetételének megválto-
zása a mikrobiom egyensúlyának felborulásához vezethet, 
és az így kialakult diszbiózis szerepet játszhat különböző 
gyulladásos bőrbetegségek patogenezisében. Ebben az át-
tekintésben egy rövid összefoglalót adunk a mikrobiális 
diszbiózis és a gyulladásos bőrbetegségek kapcsolatáról. 
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SUMMARY

The human skin harbors an extremely diverse microbiome, 
made up of countless microbes, including bacteria, fungi, 
viruses and mites. Collectively, these microorganisms play 
an important role in skin physiology, various immune res-
ponses and the formation of an antimicrobial safety net. 
Many factors influence the diversity of the skin microbi-
ome. Alterations in the composition of commensal and 
symbiotic microorganisms can lead to imbalances in the 
microbiome and the resulting dysbiosis may play a role 
in the pathogenesis of various inflammatory skin diseases. 
In this review, we provide a brief summary of the relation-
ship between microbial dysbiosis and inflammatory skin 
diseases. 
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expozíciók, a higiéniai, valamint a helyileg adott és szájon 
át szedett gyógyszerek (1).

A bőr mikrobiomjának összetétele anatómiai elhe-
lyezkedéstől függően jelentősen eltér. A különböző bőr-
régióknak eltérő baktérium és gomba flórája van, amely 
alkalmazkodhat a specifikus mikrokörnyezethez, például 
a hőmérséklethez és a nedvességtartalomhoz, a faggyúter-
meléshez és a szőrtüszők jelenlétéhez vagy hiányához (6). 
A faggyúmirigyekben gazdag bőrterületeken például a li-
pofil C. acnes és olyan Malassezia fajok mint a Malassezia 
restricta (M. restricta) és a Malassezia globosa (M. globo-
sa) dominálnak. Ezzel szemben az izzadtságmirigyekben 
gazdag területeken, például a hónaljban és a lábujjak között 
a Staphylococcus és a Corynebacterium fajok a leggyako-
ribbak (7, 8). A száraz bőrterületeken igen változatos mik-
robiális közösség található, és több kutatás szerint a Proteo-
baktériumok a legdominánsabb baktériumfaj (1. ábra) (9).

A bőr mikrobiomja egészséges felnőtteknél viszonylag 
stabil, és a faggyúterületek mutatják a legnagyobb stabili-
tást mind a baktérium-, mind a gombaközösségek tekinte-
tében (10).

A bőr mikrobiomját befolyásoló egyéb belső tényezők 
közé tartozik a nemi érés, amely a pubertáskor és a kro-
nológiai életkor során bekövetkező átmenetet jelenti (11).

A bőr mikrobiomját befolyásoló külső tényezők közé 
sorolhatóak a környezeti behatások, az étrend és az egyén 
által szedett gyógyszerek. A környezeti szennyező anya-
goknak és háztartási vegyi anyagoknak való fokozott ki-

coccus aureus (S. aureus), az A csoportú Streptococcus és 
az Escherichia coli növekedését (3).

A Cutibacterium acnes (C. acnes) a bőrlipideket rövid 
szénláncú zsírsavak előállítására használja fel, amelyek 
gyulladáscsökkentő hatásúak, és esszenciális hatással ren-
delkeznek a bőr homeosztázisában (4). A bőr mikrobiomja 
olyan metabolitokat is képes létrehozni, amelyek szerepet 
játszanak a bőr barrier funkciójának fenntartásában (4).

Míg a bőrben található baktériumtörzsek többsége 
hasznos, és a gazdaszervezetet segítő hatásokkal rendel-
kezik, egyes törzsek egyértelműen patogének. Például, a 
Staphylococcus epidermidis (S.epidermidis) és a Strep-
tococcus spp. jóindulatú, a bőrfelületen bőségesen je-
len lévő kommenzális baktériumok, míg a S. aureus és a 
Streptococcus pyogenes (S. pyogenes) törzsek patogének, 
bőrfertőzéseket okoznak, és szerepet játszhatnak más bőr-
betegségek patogenezisében is (3). Ritkán ugyan, de a 
kommenzális baktériumok is válhatnak patogénné, és hoz-
zájárulhatnak a különböző bőrbetegségek kialakulásához. 
Erre egy jó példa a tályogokból, vagy körömgyökér gyul-
ladásból gyakran kitenyésztett coaguláz negatív Staphylo-
coccusok (5).

Milyen faktorok befolyásolják a bőr mikrobiomját?

A mikrobiomot befolyásoló belső tényezők közé tar-
toznak: az életkor, szexuális érettség, egészségi állapot és 
a genetikai adottságok, külső tényezők pedig a környezeti 
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1. ábra 
Domináns baktáriumfajok a különböző testtájakon (9)
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Seborrhoeás dermatitis (SD)

SD-ben szenvedő betegeknél a Malassezia kolonizáció 
kulcsszerepet játszik a betegség patogenezisében. A gyul-
ladt bőrben a Malassezia spp. dominál, a normál bőrhöz 
képest megnövekedett M. restricta/M. globosa aránnyal 
(23, 24). A Malasseziát szintén összefüggésbe hozzák a 
viszketéssel és a betegség súlyosságával seborrheás der-
matitiszben (25). Több kutatás a Cutibaterium/Staphy-
lococcus arány csökkenéséről is beszámolt. A S. aureus 
megnövekedett mennyisége szerepet játszhat az epidermá-
lis barrier károsodásában az elváltozott bőrben (25). 

Psoriasis

A psoriasisban szenvedő betegeknél a bőr mikrobiomja 
szintén megváltozik a normál bőrhöz képest. A psoriasisos 
plakkban csökken az alfa diverzitás (az individuális bak-
térium törzsek/fajok száma) és több kutatás egybehangzó 
eredménye szerint a lézionális bőrben kevesebb az Aci-
netobacter törzsbe tartozó és több a Firmicute baktérium-
törzsbe sorolható baktérium (26). Az AD-el összehason-
lítva azonban a pikkelysömörös bőrön kevésbé mutatható 
ki egy domináns, a betegség fenntartásában kulcsszerepet 
jatszó baktériumfaj. 

Az alacsonyabb taxonomiai besorolású fajokat ösz-
szehasonlító vizsgálatok viszont a C. acnes és a S. epi-
dermidis jelentős csökkenését, valamint a S. aureus és a 
S. pyogenes megnövekedett gyakoriságát mutatták ki a 
psoriasisos elváltozásokban az egészséges kontrollokhoz 
képest (27, 28). Az A csoportú Streptococcus a psoriasis 
guttata kiváltásában is szerepet játszhat (29). A gombás 
mikroorganizmusok közül a Malassezia fajok és a C. albi-
cans szintén nagyobb mennyiségben fordul elő a psoriasi-
sos bőrelváltozásokban (28, 30).

Acne vulgaris

A C. acnes, (korábbi nevén Propionibacterium acnes 
vagy P. acnes) megtalálható a szőrtüszőkben mind az ac-
nés betegeknél, mind az egészséges kontrollcsoportokban. 
Míg a C. acnes elsődlegesen a bőr homeosztázisában részt 
vevő kommenzális baktérium, az acne vulgarisban oppor-
tunista kórokozókent kell rá tekintenünk. Az acnés bete-
geknél a C. acnes törzstípusa különbözik, és a különbö-
ző C. acnes filotípusok közötti egyensúly felborul. Bár az 
acnés betegek szőrtüszőiben nem található több C. acnes, 
a mikrobiális diverzitás, különösen a C. acne filotípusok 
elvesztése a bőr immunválaszainak aktiválásával együtt 
részt vesz az akne patogenezisében. Az acnés betegek pilo-
sebaceous egységében több S. epidermidis is kimutatható, 
amely kölcsönhatásba lép a C. acnes-szel, és szintén sze-
repet játszik az acne patogenezisében (31).

Rosacea

A rosacea esetében szintén ismert a microbiom disz-
biózis betegségben betöltött szerepe. Bizonyos mikroba-

tettséggel járó urbanizáció például összefüggésbe hozható 
a gombák megnövekedett diverzitásával. Más expozíciók, 
például bizonyos ruházati anyagok és bőrtisztítószerek 
esetében szintén arról számoltak be, hogy ezek potenciá-
lisan képesek megváltoztatni a bőr mikrobiomját (12, 13).

A gyógyszerek, például az antibiotikumok képesek 
megváltoztatni a bélben lévő mikrobiális közösséget, ami 
viszont az úgynevezett bél-bőr tengelyen keresztül a bőr 
mikrobiomjának eltolódásához vezethet. Az orális antibio-
tikum-használat az antibiotikum-rezisztens baktériumok 
elszaporodásához vezet a bőrön, ami legalább egy évig 
fennmaradhat (4).

Diszbiózis a bőrbetegségekben

A bőr mikrobiom összetételének megváltozása, vala-
mint a bőr opportunista patogén baktériumok általi koloni-
zációja, az úgynevezett diszbiózis összefüggésbe hozható 
különböző gyulladásos bőrbetegségekkel, mint például az 
atópiás dermatitissel, a pikkelysömörrel, a hidradenitisz 
szuppurativával, aknéval, rosaceával és a seborrheás der-
matitisszel (1).

Atópiás dermatitis (AD)

Régóta tudunk az AD és a kután diszbiózis kapcsolatá-
ról. AD-ben a beteg bőrben csökken a mikrobiális diverzi-
tás, például a Cutibacterium, Streptococcus, Dermacoccus 
és Corynebacterium aránya, és fokozott a S. aureus kolo-
nizáció (14,15). A S. aureus kolonizáció és az AD közötti 
összefüggés jól ismert, és AD-ben a betegség akut gya-ááá
lásait a Staphylococcus fajok túlsúlyával hozzák összefüg-
gésbe. A S. aureus a súlyos AD-s plakkokban gyakori, míg a 
kevésbé súlyos bőrléziókban a S. epidermidis dominál (16). 
A S. aureus kolonizáció mértéke a betegség súlyosságával 
is korrelálhat (14, 17). A S. aureus elősegíti a gyulladást az 
AD fellángolásai során proteázok és virulenciafaktorok ter-
melésén valamint a bőr barrierfunkciójának megzavarásán 
keresztül (17). Újabb kutatások például kimutatták, hogy 
az AD-ben leírt lúgos bőr pH összefüggésben van a meg-
változott mikrobiommal (18). Egy másik érdekesség, hogy 
egészséges bőrben a gammaproteobaktériumok mint pél-
dául egyes Acinetobaktárium fajok Th1 helper sejtes túl-
súlyt és megnövekedett IL-10 termelést váltanak ki, amik 
együttesen képesek megakadályozni egy Th2 helper sejt-
mediált allergiás reakciót. Egy kutatás szerint AD-s bete-
gekben ezen baktériumok diverzitása jelentősen lecsökken, 
elősegítve egy atopiás immun milieu kialakulását (19, 20).

A gombák közül a Malassezia spp. különösen a fej és 
nyak érintettségű AD-s betegeknél játszik szerepet (21). 
A Malassezia a gyulladásos citokinek termelésének ser-
kentésén keresztül hozzájárulhat a gyulladásos válaszok 
fennmaradásához (22). Ezek a megfigyelések magyaráza-
tot adhatnak arra, hogy a dominánsan a fej és nyak terüle-
tét érintő AD-betegek miért nem reagálnak a dupilumabra 
(IL-4R alfa alegység illetve IL-4 és IL-13 funkció gátló), 
míg a helyi és szisztémás gombaellenes szerek hatására ja-
vulást mutatnak (21).
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Hidradenitis suppurativa (HS)

HS-ban a komenzális baktériumflóra megváltozása jól 
ismert (2. ábra) (35). Számos tanulmány az anaerobok és 
opportunista kórokozók, például a Bacteroides, a Coryne-
bacterium, a Prevotella és a Porphyromonas számának nö-
vekedéséről, valamint a komenzális baktériumok, például 
a Cutibacterium számának csökkenéséről számol be (36). 
Ezek a változások, különösen az anaerobok relatív gya-
korisága pozitívan korrelál a betegség súlyosságával (12). 
Más kutatások a Prevotella és a Porphyromonas túlszapo-
rodását mutatták ki a a HS-ből izolált intracutan/subcutan 

törzsek, mint például a Demodex atkák és a S. epidermidis, 
fokozottan jelen vannak a rosaceás bőrben, és nagy valószí-
nűséggel hozzájárulnak a betegség patogeneziséhez (32).

A Demodex atkák stimulálhatják a gyulladásos citoki-
nek szekrécióját, ami a veleszületett immunrendszer túl-
működéséhez vezet, és ezt jelenleg a rosacea gyulladásos 
kaszkádjának egyik kiváltójaként tartják számon (33). 
A baktériumok közül súlyos rosaceában a C. acnes csök-
kent jelenlétét és a Snodgrassella alvi relatív felszaporodá-
sát mutatták ki. Érdekesség még, hogy antibiotikus kezelés 
után a léziókban egyértelműen megnövekszik Weissella 
confusa, egy Gram pozitív coccus jelenléte (34).

Diszregulált 
bőrmikrobiom 
hidradenitisz 
szuppuratívában

Gram negatív 
túlsúly

Biofilm képződés 
HS bőrben

Változás a 
hajfollikulus 

mikrobiomjában

A bél 
mikrobiomjanak 

a diszbiozisa

Hajfollikulus 
mikrobiom

Bél 
mikrobiom

Biofilm

Megváltozott 
mikrobiom 

2. ábra 
A diszbiózis különböző szintjei HS-ben. Gram negatív túlsúly, biofilm képződés, a hajfollikulusok mikrobiomjának 

megváltozása és a bél mikrobiomjának diszbiózisa (35)
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A „bőr-bél tengely”
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Összefoglalás

A bőr mikrobiomjának kulcsfontosságú szerepe van a 
bőr egészséges működésében. Egyre több bizonyíték van 
arra, hogy a mikrobiom egyensúlyának diszregulációja és 
a bőr mikrobiomjának változásai szerepet játszanak szá-
mos bőrbetegség patogenezisében. A mikrobiális disz-
biózis és a gyulladásos bőrbetegségek közötti kapcsolat 
megértése folyamatosan fejlődik, és mindez lehetőséget 
biztosít új, a mikrobiom egyensúlyát helyreállító kezelési 
módszerek kifejlesztésére.
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