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TOM TAT

Viém da co dia la bénh da man tinh, tdi dién véi biéu hién néi tréi nhu ngtia kém theo cdc tén
thuong viém trén da. Bénh cd co ché bénh sinh phuc tap lién quan dén nhiéu yéu té bdt thudng
hang rao bdo vé da, yéu té gen va yéu té maéi trudng. Microbiosome trén da la téng hop hé gen
cua hé vi sinh vat cu trd trén da. Microbiome & bénh nhdn viém da co dia c6 vai tro ngdn chdn
su'cu trd cdc mdm bénh trén da, dong thoi cé tdc ddng dén hé mién dich cta co thé, déng gép
trong co ché bénh sinh ctia bénh. Su mdt can bdng hé vi sinh vat trén da bénh nhan viém da co
dia lién quan dén muc dd ndng cua bénh. Khdi niém mdi vé viéc diéu chinh hé vi sinh vdt trén da
bdng viéc st cdc loai kem duéng dm c6 chia vi sinh vat khéng gdy bénh hodic b6 sung men vi
sinh trong nhiing ndm ddu ddi cé thé la mét lua chon trong phong ngtra va diéu tri & cdc nhém
déi tuong nguy co cao, nhung hién chua cé bang ching ré rang. Bai viét ndy dua ra cdc théng
tin ban luan vé ddc diém, vai trd trong co ché bénh sinh va ting dung trong tuong lai ctia hé vi
sinh vat trén da trén bénh nhan viém da co dia.
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THE SKIN MICROBIOME IN ATOPIC DERMATITIS
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Atopic dermatitis is a chronic, recurring inflammatory skin disease with the

predominant symptom of itching and inflammatory lesions on the skin. This disease has

a complex pathogenesis related to many factors ranging from skin barrier abnormalities,

genetic and environmental factors. Microbiosome on the skin refers collective genomes

or genetic material of all microbes on the skin. Microbiome in atopic dermatitis plays a role

in preventing colonization and growth of pathogens on the skin, and also has an impact

human immune system. Skin dysbiosis is related to the severity of atopic dermatitis. The

advanced concept of modulating the skin microbiome using moisturizers containing

non-pathogenic bacteria or probiotic supplements during the first years of life may

be a preventative and therapeutic option in treatment high-risk groups, but currently

lack of evidence. This article provides information discussing the characteristics, role

in pathogenesis and future applications of the skin microbiome in patients with atopic
dermatitis.

Keywords: Microbiome, atopic dermatitis

Nhan bai: 10-3-2024; Phan bién: 15-4-2024; Chdp nhan: 05-6-2024
Ngudi chiu trdch nhiém: Vi Thi Mai

Email: mai2.tam@gmail.com

Dia chi: Bénh vién Ba khoa quéc té Vinmec Times City

36



TONG QUAN

I. DAT VAN BE

Viém da co dia la bénh ly viém man tinh, nhiéu
dot tai phat vai cac tén thuong da dac trung va
rat ngua [1]. Ty 1& mac viém da co dia kha dao
dong khoang 5-20% tré em va 7% ngudi I&n trén
toan cau. Triéu ching viém da co dia thudng
da dang thay d&i theo d6 tudi, giai doan bénh,
chuing téc va bao gom: khé da, ngtra da, ban dé
kém mun nudc c6 thé c6 chay dich hodc mang
viém day sting hoa, bong vay vdi vi tri phan bo
thudng khac nhau theo dé tudi.

Viém da cd dia c6 co ché bénh sinh phtc tap,
lién quan nhiéu yéu t6 nhu bat thudng hang rao
bao vé da, yéu t6 ca dia- gen va cac yéu té moi
trudong dan téi cac réi loan vé mién dich. Té bao
lympho Th2 dugc hoat hoa tiét ra cac cytokin IL-
4, IL-5, IL-13, IL-31, cac cytokin nay dong vai tro
quan trong trong phan Uing viém clia viém da co
dia. Cac cytokin typ 2 cung Lymphoproietin mé
dém uc (Thymic stromal lymphopoietin-TSLP)
la cac cytokin gay nguda trong viém da co dia
[31,[41,[5].

Ngua la triéu ching néi tréi ctia viém da cg
dia va la nguyén nhan chinh gay nén cac ganh
nang cda bénh. Viém da co dia gay anh huéng
dai dang dén chat lugng cudc séng clia ngudi
bénh, dac biét réi loan giac ngu dan téi mét moi,
gigi han hoat déng sinh hoat, lao déng hoc tap
dong thai anh hudng dén thdm my, tam ly dan
dén han ché kha nang ti€p xuc xa héi ciia ngudi
bénh[1].

Diéu tri ca ban trong viém da co dia bao gém
dudng am va st dung cac thudc chéng viém tai
chd, tuy nhién nhiing trudng hgp viém da co dia
muc dé via dén nang cé thé can diéu tri bang
liéu phap anh sang hodac diéu tri toan than thudc
Uc ché mién dich va thudc sinh hoc mai c6 thé
kiém soat dugc [1].

Microbiosome la théng tin vé bé gen culia cac
vi sinh vat dang cu tru trén co thé con ngudi va
dugc coi la bo gen thd hai cia con ngudi. Hé vi
sinh vat cong sinh trén da ngudi binh thuong c6
tham gia mét sé qua trinh chuyén héa clia co thé,
bdo vé co thé khdéi mam bénh xam nhap va tac
dong dén su can bang hoat dong ctia hé mién
dich. Xét nghiém Microbiome bang phuong

phap Whole-metagenome shotgun sequencing
hodc Sequencing thé hé méi (NGS) giup danh
gia hé sinh vat cu tra trén co thé con ngudi mét
cach don gidn va chinh xac hon phuong phép
nudi cdy vi sinh vat truyén théng [6]. Nhiing nam
gan day cac nghién ctru vé hé vi sinh vat trong
viém da co dia da chi ra phan I6n bénh nhan
viém da co dia c6 sy mat can bang hé vi sinh vat
trén da déng thai su thay d6i nay anh hudng dén
hé mién dich, kich thich phan Gng viém trong
viém da va c6 mai lién quan dén muc d6 nang
cta bénh. Tim hiéu su tac déng gitia microbiome
va hé mién dich gitp chung ta hiéu hon vé co
ché bénh sinh viém da co dia dong thai c6 thé
g6p phan dua ra cac phuong phap diéu tri va du
phong hiéu qua bénh.

II. NOI DUNG TONG QUAN

2.1. Ddc diém microbiome trén da & bénh nhén
viémda co dia

Hé vi sinh vat trén da nguai binh thuong thay
déi khac nhau phu thudc vao nhiéu yéu té nhu:
tudi, giGi, viing da (thay déi nhiét dé, lugng mé
héi va lugng dau tiét trén cac vung da) [7]. Hé vi
sinh vat cong sinh trén da gitp bao vé con nguai
khéi cac mam bénh déng thai can bang vai tro
bdo vé va gay viém huy hoai ctia hé mién dich.
Hé vi sinh cdng sinh thudng gdp trén da bao
goém: tu cau vang S.aureus, Cuticabacterium acne,
Corynebacterium va mot sé loai nam men.

Theo Shi va céng su khi nghién culu
microbiosome trén da & 128 bénh nhan viém
da co dia va 68 ngusi khdée manh cho thay
hé vi sinh vat trén da nhom tré em (cd nhém
bénh va nhém khde manh) da dang hon khi
so véi nhém nguci trudng thanh. Trong dé
Streptococcus, Rothia, Gemella, Granulicatella va
Haemophilus chiém uu thé & tré em con nhom
ngudi trudng thanh gap cac ching uu thé nhu
Cutibacterium,  Lactobacillus,  Anaerococcus,
Finegoldia va Corynebacterium. Cutibacterium va
Corynebacterium cé thé Uic ché su phat trién cla
tu cau vang, vi vay su thay ddi vé cac quan thé
vi sinh vat trén da theo IGa tudi c6 thé gop phan
lam giam ty 1& mac bénh & ngudi I6n khi tc ché
su phat trién clia tu cau vang trén da [8].
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Cac nghién ctu chi ra méi tuong quan gidia
mat d6 tu cau vang trén da bénh nhan viém da
ca dia v6i mic do ndng clia bénh. Trong khi tu
cau vang chi dugc tim thdy & 20% ngudi khoe
manh binh thudng, thi 30-100% bénh nhan viém
da co dia phat hién c6 tu cau trén da. Trén clng
bénh nhan viém da co dia, ty 1& phat hién tu
cau vang c6 su khac biét gitta vung tén thuong
da (70%) v&i vung khéng tén thuong da (39%).
Théng thudng tu cau vang cong sinh trén da co
kha nang san sinh ra cac chat khang khuén tiéu
diét mam bénh khac, tuy nhién tu cau vang ciing
la nguyén nhan gay nén béi nhiém da va lam
nang, tai dién cac tén thuong da trong viém da
co dia. Ngoai ra mot s6 nghién cltu con phat hién
chuiing tu cau vang trén da bénh nhan viém da co
dia khac so v6i nhém ngudi khde manh. Ching
tu cau cé kha nang bam dinh trén da, hinh thanh
I6p mang sinh hoc (v6i mat do tu cau day dac
& ngoai bao), tc ché bach cau trung tinh va dai
thuc bao, dong thai gay chét theo chuong trinh
cac té bao sting dan tai giai phong TSLP, IL-6, kich
thich cac té bao lyompho Th2 phan ting gay viém
trén da déng thai gidam biéu hién keratin 1, 10,
filaggrin dan t&i pha hay hang rao bao vé da [6].

Khi diéu tri viém da co dia bang liéu phap anh
sang két hgp corticosteroid tai chd cho thay su
thay d6i vé doé da dang ctia hé vi sinh vat trén da
vling tén thuong & bénh nhan déng thai giam ty
lé ctia S. aureus trén vung da tén thuong.

Mat khac tai vung da viém, sy da dang hé
vinh sinh vat gidm so v&i vung da lanh va giam
mat do cac chuing Cutibacterium, Streptococcus,
Acinetobacter, Corynebacterium va Prevotella
[91,101,[11]. Su da dang cla hé vi khuén chi trén
da c6 méi lién quan véi chat lugng hang rao bao
vé da, ngan nglra mat nuéc qua da va dam bao
duy tri d6 pH ly tudng cho da. Sau khi diéu tri, hé
sinh vat trén da bénh nhan viém da co dia duoc
nghién ctu tré nén da dang hon [11].

Nam men Malassezia la mét trong cac loai
nam cong sinh thudng gap nhat trén da ngudi
khoe manh, & bénh nhan viém da co dia, ty 1é 2
loai ndm Malassezia trén da thay déi theo muic
dd nang cua bénh, ty Ié Malassezia resticta so
v&i Malassezia globosa I6n han 1 & bénh nhan
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viém da co dia muc d6 nhe dén vira va dat gan
1 8 bénh nhan nang. Ngoai ra cac loai ndm men
khac nhu Cryptococcus liquefaciens, Candida
albicans, Cryptococcus diffluens dugc phat hién
da dang hon & trén da bénh nhan mac viém da
co dia so véi trén da ngudi khde manh [12],[13].

2.2. Mdt cén bdng hé vi sinh vit trén da va viém
da codia

Hé vi sinh déng vai trd quan trong trong suic
khée con nguoi, dac biét su anh huéng tir nhiing
nam dau doi. Coa nhiéu gia thiét cho rang mat
can bang hé vi sinh (Dysbiosis) c6 lién quan dén
su phét trién rat nhiéu bénh ly di tng trong do6
cé viém da ca dia. Ngay nay bang nhirng phuong
phap gidi trinh tu gen phat trién da giup chung
ta budc dau tim hiéu vé mai lién quan gitia hé vi
sinh va cac bénh ly cu thé.

Khi microbiome mat can bang, hé théng mién
dich bat dau gidi phéng cac peptide 5 khang
khuan khac nhau. Dién hinh nhu cathelicidin hd
tro tiéu diét vi khudn cé hai va tao ra cac phan
Ung viém. Cung thoi diém, vi khuan cé Igi trong
hé théng microbiome lién tuc hoat déng giam
thi€u phan ting viém ti hé mién dich, cting nhu
tiéu diét vi khuan co hai.

M&i quan hé gilta su mat can bang hé vi sinh
vat trén da va viém da co dia chua thuc su dugc
hiéu ré6. Mot nghién cuu trén 58 tré tai thdi diém
2 thang cho thdy nhing tré xuat hién viém da
cd dia vao 12 thang tudi cé it loai staphylococcus
cong sinh trén da tai khuyu tay hon so véi tré
khéng c6 viém da co dia & 12 thang tudi va dua
ra két luan tré viém da co dia chua c6 tu cau vang
cu trd trudc khi méac bénh. Tuy nhién nghién ctu
nay khéng phan lap dugc cac chiing cu thé clia
Staphylococus trén da cla tré 2 thang phat trién
thanh nhém viém da co dia sau dé [14]. Trong
khi @6 nghién ctu cia Meylan va cdng su trén
tré dudi 2 tudi phat hién Staphylococcus hominis
it gap hon & nhém tré phat trién thanh viém da
co dia sau do [15].

Dysbiosis lién quan dén giam tinh da dang clia
cac vi khuan khac va tang chung Staphylococcus
aureus, chling nay thuong c6 mat trong hau hét
cac trudng hop viém da co dia. Mat can bang hé
vi sinh vat dan dén giam tinh acid cta da, lam
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cho cac vi khuén tang tinh bam dinh trén da va
da gidm san xuat chat peptide khang khuan.

Mot s6 nghién ctu chi ra rang trong viém da
co dia muc d6 nang lién quan dén dysbiosis nhu
tang cac chiing ndm va cac chang vi khuan gay
bénh nhu Staphylococcus va Candida.

2.3. Ung dung microbiosome da trong viém da
codia

Microbiome c6 méi lién hé mat thiét véi lan
da, 1a moét thuc thé khong thé tach roi. Khi hé
sinh vat trén da can bang va khde manh, lan da
trong min mang, rang ré va dan hoi tré trung.
Gan day, khai niém cham soc da “than thién vdi
hé vinh vat”dan dinh hinh ché ding, ti€p can cac
loai san phdm dudng da mdéi.

M6t s6 nghién cu cho thdy hiéu qua giam
ngua trén bénh nhan viém da co dia khi bé sung
probiotic chia Bifidobacterium spp., két qua c6
thé dugc gidi thich lién quan dén viéc cu tra va
tang truéng loai vi khuan nay trén da, gay Uc ché
su tang trudng clia tu cau vang va mam bénh
khac. Tuy nhién hiéu qua cla probiotic, prebiotic
trong diéu tri viém da co dia hién van dang con
nhiéu tranh cai.

Liéu phap vi khuan (Bacteriatherapy) dang
dugc nghién cliu bang cach st dung tu cau
coagulase am tinh (nhu S. epidermidis va S.
hominis) trén viém da co dia. Nghién ciu trén
chu6t cho thay str dung S. hominis mang lai hiéu
qua bao vé khoi tu cau vang gay bénh trén da
[16].

Cong nghé Microbiome van con la khai niém
m&i mé nhung dang dan “chap but” cho thé hé
cham séc da tuang lai. Dan dan khang dinh vi
thé bang cach gép mat trong moi san pham,
phat huy lgi ich cham da dét pha. Mot s6 cong
dung clia céng nghé vi sinh microbiome nhu:
Thanh phan [én men san sinh acid lactic loai bo
da chét, lam mém diu va khong lam da méng.
Il KET LUAN

Cac tién bo trong ki thuat nghién cru gen gan
day vé microbiosome da va dang gitp chung ta
tim va phan lap dugc mot cach chinh xac hé vi
sinh vat trén da cla bénh nhan viém da co dia.
Microbiome dugc coi la hé gen thd 2 cla loai

ngudi, cac nghién ctu hién tai chi ra sy thay doi
vé ty 18, s6 lugng clia hé vi sinh vat cong sinh trén
da c6 lién quan dén tén thuong da va muc do
nang cla bénh. Viéc hiéu hon vé thanh phan va
anh hudng ctia sy mat can bang cac loai vi sinh
vat cong sinh trén da dén qua trinh hinh thanh
bénh, dén biéu hién lam sang bénh cé thé giup
chdng ta hi€u hon vé cg ché bénh sinh va diéu
tri, du phong viém da co dia.

Ngay nay céng nghé Microbiome trén thé
gi¢i da va dang nhanh chéng dugc Ung dung
trong cham séc da mét cach doét pha.

Tuy nhién tinh dén hién nay cac nghién ctu
vé vai trd va tam quan trong cta hé vi sinh vat
trén da va trén dudng tiéu héa & bénh nhan viém
da co dia chua c6 nhiéu tai Viét Nam cling nhu
trén thé gidi, dong thoi cling can c6 thém dirliéu
nghién ctu vé liéu phap diéu tri va du phong
Ung dung tU microbiosome trong viém da co dia
dé gop phan tiép can diéu tri ngudi bénh toan
dién hon.
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