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摘      要： 头皮作为皮肤的一部分，其独特的结构使得头皮上的菌群更丰富，头皮及头皮上的微生物共同维

护头皮健康，头皮微生态失衡会引发一系列头皮问题。文章综述了关于头屑、头皮脂溢性皮炎、

敏感头皮、雄激素脱发、斑秃及头皮毛囊炎这几类头皮问题的微生态研究现状。通过对这些头皮

问题的介绍、微生物群的变化分析，旨在探讨头皮微生态平衡的重要性及头皮微生态研究面临的

问题，为更好解决头皮问题提供理论参考。
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常晓维

人体皮肤作为最大器官，其结构并不是平坦的表面，

皮肤上大约500万个附属物（如毛囊和汗管）的存在大大

增加了微生物独特可及的上皮表面积 [1]，作为皮肤的一部

分，头皮上有更多的毛囊、汗腺、皮脂腺，油脂分泌速度

更快，代谢周期短，其独特的环境使头皮表面上的微生物

菌群更丰富，这些微生物不仅存在于表面，也有许多栖

息在头皮毛囊结构中，头皮相对其他皮肤结构更薄，更敏

感 [2,3]，头皮很容易受到外界因素影响，引发一系列头皮

问题，内在因素如不同年龄、性别及遗传倾向和外界因素

如饮食、生活方式等都会影响微生态改变 [4]，同皮肤微生

物一样，头皮微生物在维持头皮健康方面也发挥一系列作

用，除了能够提供一些必需营养物质，头皮微生物和宿主

头皮屏障之间也相互影响，例如微生物作为屏障能帮助头

皮抵御外来病原菌的入侵，能够介导免疫反应 [5]，共同维

持头皮健康。

1.头皮微生态及其失衡

对头皮微生态研究表明， 头皮上最常见的细菌和

真菌分别是皮肤杆菌属（Cutibacterium）、 葡萄球菌属

（Staphylococcus）和马拉色菌属（Malassezia ）下的菌种，

如痤疮丙酸杆菌（Cutibacterium acnes）、表皮葡萄球菌

（Staphylococcus epidermidis）、限制马拉色菌（Malassezia 

restricta ）等 [6,7]。大量研究发现，很多头皮问题都与头皮

微生态失衡存在重要关联，如头屑、头皮脂溢性皮炎、敏

感头皮、雄激素脱发、斑秃、头皮毛囊炎等 [8]

1.1头屑

头屑（Dandruff）作为一种常见头皮问题，大约一半

的青春期后人群都受其影响，并且容易复发 [9]，中国保健

协会市场工作委员会2007年发布的《中国居民头皮健康状

况调查报告》中表明“在我国20~55年龄段的消费者中，

有83%的人正受到不同程度的头屑困扰，与1988年统计

数据相比这一比例上升了13%，有56%的被访者认为头

屑已经影响到他们的正常工作和生活”[10]。头屑临床表现

为浅色、白色至黄色，头皮和头发上有分散的鳞屑，无红

斑，没有或有轻度瘙痒，可扩散至发际线、耳后区域和眉

毛 [11]。根据以往的研究结果，头屑的发病机制可能包括三

个方面：马拉色菌定植（微生态）、皮脂分泌异常和个体

易感性 [12]。针对头屑的微生态研究较多，包括扩增子测

序、qPCR以及最新的下一代测序技术，综合现有研究结果

来看，头屑头皮上的微生态失衡主要存在于皮肤杆菌属、

葡萄球菌属和马拉色菌属上。例如 Clavaud等人 [13] 通过扩

增子测序和 qPCR对法国的头屑志愿者进行头皮微生态研

究发现，头皮上主要的真菌是限制马拉色菌，qPCR检测其

丰度在头屑组中显著高于健康组，头皮上主要的细菌是痤

疮丙酸杆菌和表皮葡萄球菌，qPCR检测表明痤疮丙酸杆

菌在头屑组中显著低于健康组，表皮葡萄球菌显著高于健

康组；Saxena 等人 [7] 对印度头屑志愿者头皮微生物样本扩

增子测序研究发现，头皮上真菌限制马拉色菌和球形马拉

色菌（Malassezia globosa）的比值在头屑组高于健康组，

细菌组成上，健康组中痤疮丙酸杆菌（无显著差异）和表

皮葡萄球菌丰度均低于头屑组，但其比值在健康人群中显
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著增高；Xu等人 [14]、Wang等人 [15] 和 Grimshaw等人 [6] 对

中国上海头屑人群头皮微生态研究中都发现，所有样本中

丰度较高的是限制马拉色菌，其在头屑组中丰度高于健康

组，Xu等人 [14] 和 Wang等人 [15] 研究中发现样本中丰度较

高的细菌是皮肤杆菌属（痤疮丙酸杆菌）、葡萄球菌属（表

皮葡萄球菌），其中皮肤杆菌属（痤疮丙酸杆菌）在头屑

组中丰度低于健康组，葡萄球菌属（表皮葡萄球菌）丰度

高于健康组；Grimshaw等人 [6] 通过扩增子测序研究，发现

细菌组成上所有样本中丰度较高的是皮肤杆菌属、葡萄球

菌属，qPCR结果显示健康组中葡萄球菌属丰度均显著低

于头屑组，痤疮丙酸杆菌在两组之间无显著差异；Hu等

人 [16] 通过宏基因组测序手段对美国头屑人群研究发现，

在头屑微生物组中，最丰富的物种是痤疮丙酸杆菌、限制

马拉色菌、头葡萄球菌以及表皮葡萄球菌，与无头屑组相

比，头屑组中限制马拉色菌、头葡萄球菌等微生物更常

见，而痤疮丙酸杆菌的丰度较低；Xu等人对北京地区头屑

研究发现和 Hu等人一致，该研究采用宏基因组测序，发现

头屑人群中限制马拉色菌和头葡萄球菌显著升高，痤疮丙

酸杆菌降低 [17]；Wang 等人 [18] 通过对中国汕头和德州志愿

者的头皮和头发表面微生物进行扩增子测序，发现在真菌

组成上，斯洛菲马拉色菌 (Malassezia slooffiae)、日本马拉

色菌（Malassezia japonica）和糠秕马拉色菌（Malassezia 

furfur）在头屑人群中丰度更高，细菌组成在头屑组和健康

组人群没有显著差异，此研究和以往研究在马拉色菌的高

丰度菌种上存在较大差异，可能是由于志愿者处于高温高

湿的地理环境，也可能是采样部位及微生物采集方式不同

造成的。整体来看限制马拉色菌在头屑中显著升高，头屑

人群头皮皮脂分泌异常和屏障功能受损会引起马拉色菌异

常增殖 [19]，头屑人群本身存在头皮屏障受损，其更容易被

微生物定植 [20]，马拉色菌过度增殖产生的蛋白酶和脂肪酶

会导致头皮屏障功能受损加剧 [21]，引起头皮炎症和刺激，

进一步加剧头屑症状；细菌的变化则主要在于痤疮丙酸杆

菌的降低，葡萄球菌属（如头葡萄球菌）的升高，通过对

微生物组功能分析发现头葡萄球菌与发病机制增强有关，

其和痤疮丙酸杆菌都与头屑中氨酸代谢异常有关 [17]，还发

现头屑中和微生物相关的氧化应激相关酶升高，头葡萄球

菌主要和其中的关键酶4,4′-diapophytoene去饱和酶基因相

关 [16]，氧化应激作为头屑的一个发病机制，研究表明马拉

色菌过度增殖也会引起氧化应激，会导致头皮的炎症和头

屑加重 [22]。微生态失衡和头皮炎症，屏障受损三者相互影

响，形成恶性循环，加剧头屑程度。

1.2头皮脂溢性皮炎

脂溢性皮炎（SD），通常表现为界限清晰的红斑斑

块，伴有不同程度的油腻、淡黄色鳞屑，位于皮脂腺丰富

的区域，例如头皮、耳后区域、面部（鼻唇沟、上唇、眼

睑和眉毛）和上胸部，男性比女性更常见，常见于青少年

和年轻人 [23]，其发病有两个双峰期，一个是新生儿（不超

过3个月），另一个是成年期（30-60岁）[24]。成人头皮

脂溢性皮炎（SSD）的临床表现为从轻微的脱屑到附着在

头皮和头发上的蜂蜜色结痂，甚至导致脱发，可延伸到额

头的鳞状红斑边界称为“corona seborrheica”[11]。SSD通

常和头屑一同出现研究，据统计多达50%的健康人和高

达75%-90%免疫力功能低下人群易发生 [25]，SSD可分为

轻、中、重度 [26]，轻度 SSD的患病率因种族而异：非裔

美国人为 81-95%，高加索人为 66-82%，亚洲人为 30-

42% [27]。SSD是一种头皮慢性炎症性疾病，其发病机制

和头屑类似，均有马拉色菌过度增殖和皮脂代谢异常，但

SSD与遗传易感性有更大关联，相较于头屑在炎症水平上

更高 [11,24]。Park等人 [28] 通过扩增子测序对韩国头皮问题志

愿者（头皮屑 /D和 SSD）头皮微生态进行研究，发现与

健康对照组相比，疾病组（D/SSD组 )的限制马拉色菌丰

度呈升高趋势，球形马拉色菌丰度呈下降趋势，葡萄球菌

属丰度呈升高趋势，皮肤杆菌属丰度呈下降趋势；Lin等

人 [29] 通过对中国北京地区的 SSD头皮微生物样本扩增子测

序研究发现，与健康组相比，SSD组中马拉色菌属和葡萄

球菌属丰度呈升高，假单胞菌属（Pseudomonas）和曲霉属

（Aspergillus）丰度呈降低趋势，限制马拉色菌和葡萄球菌

属在 SSD组显著高于健康对照组，帚状曲霉（Aspergillus 

penicillioides）和假单胞菌属在 SSD组显著低于健康对照

组；Massiot 等人 [30] 通过对 SSD人群头皮微生物样本测序

研究发现，皮肤杆菌属和葡萄球菌属是头皮 SSD 受试者

中最丰富的2个细菌属，最丰富的真菌是马拉色菌属，产

品干预治疗后马拉色菌属的含量显著降低，皮肤杆菌属无

显著变化，葡萄球菌属含量显著降低；SSD头皮的微生态

可能和头屑类似，主要与马拉色菌属和葡萄球菌属关联较

大。SSD人群的皮脂腺非常活跃，马拉色菌作为亲脂型真

菌过度繁殖，能够分解皮脂中主要成分甘油三酯，释放出

不饱和脂肪酸进而损坏头皮屏障引起炎症，当炎症水平较

高时，表现为黄色鳞屑，周围有红斑伴瘙痒 [31]；葡萄球菌

属能够在 pH偏高的环境中生存，也能通过水解皮脂为马拉
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色菌提供营养 [32]，在 SSD病程进展中发挥作用，研究发现

SSD中的一些临床表现，如刺痛、瘙痒、疼痛和灼热与细

菌群落有关 [28]。

1.3敏感头皮

最早关于敏感头皮的研究是由2008年 Misery等人 [33]

对法国1011名人群进行了敏感头皮的流行病学研究，发

现敏感头皮是存在的并且发生的频率较高，关于敏感头皮

（SSc）的完整定义，是在2017年在国际瘙痒研究论坛上

确立的，其定义与敏感皮肤相同，是指“一种综合征”，

定义为对通常不应引起此类感觉的刺激产生不愉快的感

觉（刺痛、灼热、疼痛、瘙痒和麻刺感）[34]，在没有相关

头皮疾病的情况下，敏感性被认为是原发性的，而当由银

屑病、脂溢性皮炎和特应性皮炎等疾病引起时，敏感性被

认为是继发性的，临床上皮肤看起来正常或发红 [35]。有

研究对来自20个国家 /地区的50552名成年人调研发现，

在16岁及以上人群中，敏感头皮的患病率为 47.2%（女性

为48.8%，男性为44.6%），越年轻敏感头皮感知患病率

更高：16-44岁人群为50.9%，45-64岁人群为44.3%，65

岁及以上人群为39.7%，结合2018年法国敏感头皮调研发

现，调研涉及的所有国家的敏感头皮患病率均处于35%-

60%[36]。关于敏感头皮的发病机制尚不明确，一些内源性

因素（压力、情绪等）和外源性因素（外用产品等）都可

能触发，也有研究发现敏感头皮存在微生态失衡，Ma等

人 [37] 对上海地区有敏感头皮问题的女性人群头皮细菌菌群

进行研究，发现皮肤杆菌属丰度在敏感头皮中相对升高，

存在微生态失衡；Wang等人 [38] 通过扩增子测序对上海地

区女性敏感头皮微生态研究发现，细菌多样性与健康头皮

无显著差异，敏感头皮真菌多样性显著高于健康组，且敏

感头皮的皮肤杆菌属丰度上升，葡萄球菌属下降，马拉色

菌属升高。敏感头皮的头皮屏障可能受损，其头皮 pH升

高，经皮水分流失增加，头皮表面由痤疮丙酸杆菌产生的

卟啉更多，皮肤杆菌属在敏感头皮升高，皮肤杆菌属中的

痤疮丙酸杆菌可以水解甘油三酯产生游离脂肪酸促进细菌

粘附并可以产生抗菌肽杀死其他细菌 [37]。生理指标和微生

态结果均显示敏感头皮微环境已经发生变化。

1.4雄激素脱发

雄激素脱发（AGA）作为最常见的脱发疾病之一，

影响80%男性和50%女性， 男性型的特征是前额发际

线后退， 随后在顶端弥漫性变薄， 在女性中，AGA 导

致冠状区弥漫性变薄，同时额发际线基本保持（Ludwig 

AGA）[39]。韩国一项临床研究发现男性 AGA患者的发病

年龄从 34.1±10.1岁逐渐下降到31.6±10.9 岁 ，而在女性

中没有发现 [40]。AGA 的发生被认为对患者的心理和生活质

量有很大的负面影响，其发生机制除了遗传和雄激素易感

性外 [41]，研究发现头皮和毛囊微生物菌群变化均对 AGA

产生影响 [42]。Filaire等人 [43] 对12名男性 AGA受试者和12

名男性健康受试者的头皮微生物样本进行研究，发现相比

健康受试者，AGA受试者的头皮细菌和真菌微生态上存在

不平衡状态，AGA组的痤疮丙酸杆菌和嗜麦芽窄食单胞

菌（Stenotrophomonas geniculata）显著增加，表皮葡萄球

菌的相对丰度显著降低，痤疮丙酸杆菌与表皮葡萄球菌相

对丰度比值显著升高，AGA组头皮上的限制马拉色菌和球

形马拉色菌丰度显著降低；Suzuki 研究团队 [44] 对不同年

龄段的雄激素脱发（AGA组）受试者和健康对照组（非

AGA）进行了头皮微生物菌群研究，结果发现在 AGA和

非 AGA组的所有年龄段中，细菌微生物组中皮肤杆菌属占

主导地位，其次是棒状杆菌属（Corynebacterium）和葡萄

球菌属，这三个菌群占细菌总量的90%以上；棒状杆菌属

丰度在非 AGA组中升高，皮肤杆菌属和葡萄球菌属的丰度

在 AGA中升高。真菌微生物组中，限制马拉色菌在 AGA

和非 AGA组的所有年龄段都占主导地位，该菌的丰度在

AGA组中均高于非 AGA组；qPCR结果显示 AGA组中，

限制马拉色菌的丰度随着年龄的增长而增加，而球形马拉

色菌的丰度随着年龄的增长而降低。Ho等人 [45] 对 AGA患

者的头皮进行了活检取样，通过16S rRNA测序探究其毛

囊中的微生物变化，在 AGA患者中，毛囊微型化的患者

顶部毛发中含有较高的痤疮丙酸杆菌，毛囊中部伯克霍尔

德菌属（Burkholderia）占主导地位，毛囊下部短杆菌属

（Brevibacterium）和 Methylobacterium属占主导地位。通

过对比这两项分别从头皮和毛囊取样的研究结果，所发现

的主要菌群完全不同，反映了生理微环境所导致的微生物

生长差异。毛囊炎头皮表面和顶部毛发中均发现皮肤杆菌

属（痤疮丙酸杆菌）升高，皮肤来源的痤疮丙酸杆菌能产

生一种硫肽抗生素 cutimycin ，能改变毛囊微环境的微生物

组成 [46]，痤疮丙酸杆菌也能合成参与卟啉代谢的酶，这些

酶被激活后能够导致氧化、头皮和毛囊炎症 [43]，进而引发

脱发。

1.5斑秃

斑秃（AA） 作为一种自身免疫性疾病， 是仅次于

AGA的第二大最常见的脱发疾病，世界人口中的患病率约
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为2%，大多数患者在40岁时首次出现 AA，发病高峰出

现在20多岁和30多岁，超过一半的 AA患者的生活质量较

差 [47]，并且复发率较高，儿童期、成人期和晚发性 AA的

复发率分别为52%、44%和30%[48]。作为一种非疤痕性脱

发，AA的典型表现可以从单个或多个界限清楚的脱发斑块

到完全没有体毛和头发，根据脱发范围可分为局灶性斑秃

（局部斑块）、全秃（AT）和普秃（AU）[49]。越来越多的

研究表明，除了与遗传、免疫和氧化应激等因素影响外，

头皮微生态也可能发挥作用—斑秃患者头皮微生态失衡和

斑秃严重程度及炎症相关联 [50,51]。Won等人 [52] 通过拭子采

集对斑秃患者头皮微生物样本进行扩增子测序研究发现，

相比于健康对照组（HC），AA患者的细菌多样性（α-

多样性指数）增加，对于 HC组和轻度 AA，重度 AA样本

的葡萄球菌属丰度明显降低，相比 HC组，轻度 AA组丙酸

杆菌科（Propionibacteriaceae）比例增加，相比轻度 AA，

重度 AA的皮肤杆菌属呈现减少趋势，重度 AA中，棒状

杆菌属相比健康组和轻度 AA明显上升；另外一项研究发

现，相比健康受试者，AA患者中皮肤杆菌属从45.6%增加

到55.1%，此外，葡萄球菌从32.6%下降到27.4%；AA受

试者的 α多样性指数显著高于健康对照组，qPCR结果表

明 AA组的痤疮丙酸杆菌较对照组显著增加，表皮葡萄球

菌相对丰度显著下降，而金黄色葡萄球菌没有发现显著变

化 [53]；Rinaldi 等人 [54] 对2名 AA患者和2名健康志愿者进

行了头皮4mm活检样本取样，细菌扩增子测序结果表明，

表皮、真皮和皮下组织三层活检样本中，AA组头皮中的厚

壁菌门（Firmicutes）的丰度显着降低，变形菌门（Proteo-

bacteria）的丰度显著升高，三层活检样本中，AA样本中

的葡萄球菌属和黄杆菌属（Flavobacterium）的丰度均低于

对照组，相比健康对照，在 AA样本中观察到更高的 α多

样性，表明 AA患者毛囊被微生物定植的敏感性更高；最

近 Gómez-Arias等人 [50] 对19名不同程度的 AA 患者和4名

健康对照者的头皮微生物进行细菌测序研究发现，AA患

者的头皮存在显著微生态失调，放线菌门（Actinobacterio-

ta）丰度从对照组的56.1%到轻度 AA的48.4%和重度 AA

的37.9%逐渐降低，变形菌门丰度从对照组的7%到轻度

AA的6.1%和重度 AA的17.4%，重度 AA组的促炎微生物

菌群（如变形菌门）明显增多，而较轻的病例具有更高水

平的抗炎菌群（如放线菌门），该研究还发现，头皮微生

态失衡与 AA严重程度和全身炎症标志物有关联。对于斑

秃微生态研究发现无论是 AA头皮表面还是活检样本的葡

萄球菌属均降低，头皮表面的丙酸杆菌在不同程度的 AA

中变化趋势不同，在 AA（轻度）中呈增加趋势，痤疮丙

酸杆菌作为厌氧菌，在 AA头皮毛囊区域缺氧可能更易生

长 [53]，丙酸杆菌 /葡萄球菌平衡对于维持 AA头皮健康发

挥重要作用。

1.6头皮毛囊炎

毛囊炎（Folliculitis）是一种局限于毛囊开口或延伸到

毛囊开口以下有炎症变化的疾病，通常以毛囊周围红斑，

丘疹，脓疱和水疱为特征 [55]，慢性毛囊炎多见于成人，男

性多发于女性 [56]，根据微生物病原学分类可分为细菌性、

病毒性及其他非感染性毛囊炎，其诱发因素是多汗症、摩

擦、药物以及闭塞性护发产品，免疫缺陷人群也易患毛囊

炎 [57]。头皮上约有10-15万个毛囊 [58]，头皮毛囊皮脂腺炎

症性疾病最常表现就是毛囊炎，严重时可能会导致瘢痕性

或非瘢痕性脱发。对非洲群体的一项调研发现慢性非瘢痕

性毛囊炎主要在0-10岁儿童及19-40岁成人之间发生 [59]。

Matard等人 [60] 首次从健康和有毛囊炎患者头皮中发现毛

囊部位由杆状菌组成的生物膜，提示除头皮微生物外，毛

囊微生物在疾病发生发展过程中也发挥着某种作用。Jahns

等人 [61] 对确诊为瘢痕性毛囊炎（FD）志愿者的头皮活检

样本通过免疫荧光显微镜和荧光原位杂交对微生物进行可

视化研究，结果发现35%患者的细菌定植检测呈阳性，

其中27%在毛囊中显示定植，3名志愿者的毛囊被痤疮丙

酸杆菌定植，进行金黄色葡萄球菌和凝固酶阴性葡萄球

菌（CNS）检验发现金黄色葡萄球菌可在2个样本中鉴定

出，CNS可在1个样本中鉴定出。Moreno-Arrones等人 [62]

对 FD志愿者进行了头皮毛囊活检样本16S rRNA(V3-V4)

测序，结果发现与头皮健康部位相比，病变部位的葡萄球

菌属丰度显著升高，FD中金黄色葡萄球菌的丰度均高于

20%；后续该研究团队继续深入研究，发现 FD病变部位的

细菌主要是葡萄球菌属，其相对丰度为25.9%，在健康毛

囊部位其仅占6.6%，真菌主要是马拉色菌属：限制性马拉

色菌、球形马拉色菌和合轴马拉色菌 [63]；Samrao等人 [64]

对确诊为脱斑状毛囊炎志愿者的头皮脓包样本进行体外细

菌培养，大多数培养结果显示是葡萄球菌（金黄色葡萄球

菌，耐甲氧西林金黄色葡萄球菌等）；关于头皮毛囊深层

部分的微生物组的研究较少，主要通过光学、电子显微

镜、荧光染色等在活检样本、拔出样本中通过扩增子测序

检测到位于漏斗部深处微生物，其主要限制因素有毛囊微

生物取样问题以及不同状态下毛囊微生物的变化等 [65]。研
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究表明头皮毛囊炎最常见的微生物是葡萄球菌属（金黄色

葡萄球菌），金黄色葡萄球菌过度繁殖会引发毛囊周围炎

症反应，导致毛囊破坏和瘢痕形成 [66]，进一步又改变毛囊

微生态。除此之外，研究发现真菌主要还是马拉色菌，其

过度繁殖也会引起毛囊炎，毛囊炎患者自身免疫功能紊乱

和皮肤屏障的破坏会削弱宿主对病原菌的防御，为病原菌

提供合适营养 [57]，进而导致微生态失衡。对于头皮毛囊疾

病，靶向分析毛囊内微生态更有利于深入了解毛囊疾病的

发病机制，为从根本上解决头皮毛囊问题提供方向。

2.结论与展望

对于头皮微生态领域，目前已经有越来越多的相关研

究，涉及头屑、脂溢性皮炎等多种头皮问题，这些研究不

仅表明头皮微生态失衡与头皮问题之间的关联，也揭示了

头皮微生态平衡的重要性。通过对头皮微生态的研究有

助于我们深入了解头皮问题的发生机制，为全面解决头

皮问题提供思路，例如通过对头皮微生态的调节解决头皮

问题。

但头皮微生态的研究还存在一些科学方法的问题，如

头皮微生物更精准的采样，对毛囊区域的微生物如何更有

效的取样，微生物的测序及分析方法等等。因头皮上覆盖

了头发、头皮采样面积有限，对于头皮表面微生物采集常

用的方法是用无菌棉签或者无菌拭子，除此之外还有用无

菌生理盐水清洗头皮 [67]、用特氟龙棒 [6]、及通过微投影阵

列（MPA）[68] 技术进行采集，不同的微生物采集方法得到

的微生物含量都会有一定的偏差，进而影响后续的微生物

检测结果。关于头皮微生态研究常用的是扩增子测序，少

数会进行培养组学研究，但相当多的微生物体外培养技术

受限，会导致检出率降低 [69,70]。目前有越来越多的新型仪

器应用于培养组学，可以大大提高效率 [71,72]；扩增子测序

相对更方便，成本较低，但其分辨率有限，得到的种水平

信息和相对丰度比较少，更无法精确到株水平，能提供的

微生物功能信息有限。除此之外扩增子测序因引物设计等

原因，在测序过程中很容易出现测序偏差 [73,74]；近几年越

来越多的研究开始采用宏基因组测序，它不需要 PCR扩增

就可以一次性同时获取样本中所有微生物成员的组成、结

构和功能信息，对微生物种水平信息的分辨率更高，获得

的信息更多，可以在菌株水平进行对应的功能分析，还可

以发现数据库中没有的新成员及其潜在功能特性，当然对

DNA获取要求也更高 [30,75,76]；除此之外，单细胞微生物组

学也逐渐兴起，该技术不仅能克服传统培养组学的限制，

还能聚焦于单个细胞，能够提供单个微生物的物种和功能

信息等 [77,78]。不管是何种研究手段，采集到尽可能多的头

皮微生物样本而排除人体本身的细胞满足微生物测序的要

求仍是一个挑战性的问题。

同时，除了研究头皮微生态本身以外，也需要考虑与

其他相关指标的关联性，如前述斑秃头皮微生态研究中，

头皮微生态的改变可能与全身炎症标志物相关，这将有利

于深入探寻问题头皮的根本原因。而使用宏基因组测序手

段研究微生物功能，则能帮助回答引起头皮问题的关键机

制问题，阐明何种微生物或者是微生物的哪些功能，参与

了头皮屏障、脂质代谢的异常，为靶向解决头皮问题或

疾病提供开发新技术和治疗策略的思路，帮助恢复头皮

健康。
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Research Progress on Microecology of Common Scalp Issues
Xia Dan-dan, Chang Xiao-wei*

(Shanghai R&D Center of Proya Cosmetics Co., Ltd. Shanghai, 201101)

A b s t r a c t  :  � As a part of the skin, the scalp has a unique structure that habors a more diverse microbial community. 
The scalp skin and its microorganisms jointly maintain scalp health. Imbalance of the scalp microecology 
can lead to a series of scalp issues. This article reviews the current status of microecological research 
on several scalp issues, such as dandruff, seborrheic dermatitis, sensitive scalp, androgenetic alopecia, 
alopecia areata, and scalp folliculitis. The aim is to analyze the importance of scalp microecological 
balance and the issues still existing in scalp microbiome research, providing a theoretical basis for better 
solving scalp issues.

Keywords :   � scalp microecology; microecological imbalance; scalp issues; scalp health
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