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摘  要：综述了头皮微生物多样性与去头屑活性成分国内外研究进展及现状，重点介绍了头皮葡萄球

菌属、丙酸杆菌属和马拉色氏真菌属的定殖与头皮屑的关系，常用去头屑活性成分吡啶硫酮锌的功能

及毒性，益生菌剂对头皮微生物的影响，并对去头屑洗发水功能因子的复配进行了展望。 
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Abstract: The research progress and current status of scalp microbial diversity and anti-dandruff active 
ingredients were reviewed. The relationship between colonization and dandruff of Staphylococcus sp., 
Propionibacterium and Malassezia was introduced. The function and toxicity of the active ingredient zinc 
pyrithione and the compounding of anti-dandruff shampoo functional factors were prospected. 
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头皮屑是头皮常见疾病，在医学上称为“头皮

糠疹”，临床表现为头皮或头发上过多的细小灰白

色干燥或稍油腻的糠秕样屑片，可伴瘙痒，人群发

病率高。据不完全统计，全球青春期后一半以上的

人群被头皮屑所困扰[1]。尽管头皮屑在人群中普遍

存在，但其成因和发病机制非常复杂，目前只有为

数不多的报道。 

1  头皮屑成因 

通常皮肤的死细胞脱落过程表现为肉眼不可

见的单独的细胞簇或鳞片，然而在头皮屑患者中则表

现为连续的粘连聚集，形成肉眼可见的小碎片[2]。某
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些皮肤病如脂溢性皮炎、牛皮癣、和石棉状糠疹的

唯一或者典型的症状就是头皮脱屑。还有一些炎症

性皮肤病如过敏性皮炎、盘状红斑狼疮、地衣类

皮肤癣、头癣也会发生头皮屑[3]。头皮屑、头皮

糠疹和头皮脂溢性皮炎在概念上并没有严格的界

限，一般认为头皮屑(头皮糠疹)是轻度的非炎症性

的脂溢性皮炎[4-6]。 

目前对于头皮屑的具体发病机制及其生化改

变尚不完全清楚，但多数研究表明，微生物学因素

及局部免疫反应在头皮屑的发病过程中起到了主要

作用[7]。目前普遍认为马拉色氏酵母菌(Malassezia 

sp.)的定殖[8]、头皮油脂分泌[9]和个体易感性是最重

要的 3 个因素。新近基因组测序数据表明马拉色氏

菌属已测序的 14 个种的基因组中均缺乏细胞质脂

肪酸合酶基因，从而不能从头合成脂肪酸[10]。此外，

在这些基因组中存在多个脂肪酶、磷脂酶和鞘磷脂

水解酶基因，从而使其能够利用宿主的脂质生成游

离脂肪酸。马拉色氏菌由于自身不能合成脂肪酸而

趋向于栖息在人体和温血动物分泌脂质的部位，如

头皮、面部、背部和胸部，马拉色氏菌属真菌和丙

酸杆菌属的细菌可以将毛囊腺体分泌的脂质转化

为游离脂肪酸[11]。此外，由于限制性马拉色氏菌

(Malassezia restricta)和球状马拉色氏菌(Malassezia 

globosa)还缺乏Δ9 脂肪酸去饱和酶(EC 1.14.19.2)[12]，

而不能合成如棕榈油酸(161׃Δ9C)和油酸(181׃Δ9C)之

类的单不饱和脂肪酸，而人体皮肤富含此类单不饱

和脂肪酸[9]，从而使得马拉色氏菌喜欢寄居在人体

皮肤表面皮脂腺分泌旺盛的部位。而且，马拉色氏

菌可能存在限制不饱和脂肪酸利用的不完全 β-氧

化途径[10]，这些均可能导致刺激性不饱和脂肪酸在

人皮脂中的比例上升。动物模型实验表明，不饱和

脂肪酸可以诱导易感动物产生头皮屑/脂溢性皮炎

样皮屑剥落[13]。此外，有研究发现头皮屑与角质层

的游离脂肪酸、胆固醇、神经酰胺水平明显下降相

关，致使头皮的水屏障遭到破坏，角质层水合作用

减少使其体积和面积变小，裂开形成鳞屑[14]。这些

油脂的减少可能与内因和外因都有关：脂质减少反

映了与潜在炎症相关的表皮分化过程的损害；天生

的油脂减少可能与水屏障容易遭到破坏或破坏后

不易被修复有关[15]。人体的毛囊皮脂腺和汗腺分泌

的皮脂包括甘油三酯、鲨烯、胆固醇酯、蜡质和胆

固醇[16]。人体的生理状态会影响皮脂的分泌，通过

改变头皮的微环境影响微生物种群的定殖。水屏障

破坏加重了微生物和真菌毒素、环境污染因素的不

利影响，形成了不良循环，长期不能恢复，头皮屑

不能得到缓解[17]。 

2  头皮微生物组成 

人体头皮上分布着多种微生物[18]，微生物细胞

密度大约是 103−105 CFU/mm2[19]。人体头皮微生物

菌群主要包括葡萄球菌(Staphylococcus sp.)、丙酸杆

菌(Propionibacterium sp.)和马拉色氏菌[20]。 

2.1  头皮真菌群落组成与头皮屑 

目前，许多研究表明马拉色氏酵母菌的定殖是

导致头皮屑的重要原因，并且一些抗真菌药物的应

用可以直接减少头皮屑的发生。马拉色氏菌属最早

是在 1874 年由 Malassez 发现的，早期命名为糠疹

癣菌(Pityrosporum)，1990 年重新定义为马拉色氏菌

属，目前已经发现 17 个种[21]。人体皮肤已分离到

10 个种[22]，包括：糠秕马拉色菌(Malassezia furfur)、

球 形 马 拉 色 菌 、 合 轴 马 拉 色 菌 (Malassezia 

sympodialis)、斯洛菲马拉色菌(Malassezia slooffiae)、

限 制 性 马 拉 色 菌 、 钝 形 马 拉 色 菌 (Malassezia 

obtusa)、厚皮马拉色菌(Malassezia pachydermatis)、

皮 炎 马 拉 色 菌 (Malassezia dermatis) 、 Malassezia 

japonica 和 Malassezia yamatoensis[23]。有研究表明寄

居在头皮屑患者头皮上的马拉色氏菌的数量是寄居

在正常人群头皮上马拉色氏菌总量的 1.5−2.0 倍[24]。

马拉色菌在体内外营养条件不同的情况下，表现为

酵母相或菌丝相，其生长有严格的脂质需求。马拉

色菌在分子水平上的不同亚型可以引起临床和病

理上不同的炎症反应和多种疾病[25-27]，而且菌丝相

和某些酵母相都可以致病[28-29]。 

目前对于人体头皮微生物的组学研究正处于



2774 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

起步阶段，相关报道较少。2012 年，Park 等通过对

7 个韩国人(3 个健康人，4 个头屑患者)的真菌 26S 

rRNA 基因的 D1/D2 区域扩增，并利用罗氏 GS-FLX 

454 测序平台高通量测序获得了 74 811 条序列，研

究表明，头皮屑人群头皮优势真菌为担子菌门，健

康人群头皮优势真菌为子囊菌门，从属的水平上分

析，健康人群的优势真菌为支顶孢属(Acremonium 

sp.)，头屑人群优势真菌为 Filobasidium sp.[30]。但

是由于采样人数较少，所获得的结论并不具有代

表性，只是个例。2013 年，Clavaud 等对 49 名

22−63 岁的法国人进行了头屑采集和微生物组成分

析[31]，通过 PCR 扩增和一代测序(ABI 37306l 测序

仪)的方法，获得了长度约 1 500 bp 的 2 122 条细菌

和 2 225 条真菌 rRNA 序列；研究者发现头皮主要

寄居的真菌为限制性马拉色氏菌，并且通过荧光定

量 PCR 的方法检测优势菌在健康人群和头屑人群

中的丰度，研究结果表明限制性马拉色氏菌和表

皮葡萄球菌(Staphylococcus epidermidis)在头屑人

群中的丰度比健康人群中更高，而痤疮丙酸杆菌

(Propionibacterium acnes)在健康人群中丰度更高

(P<0.05)。但是由于并未采用高通量测序方法，所获

得的微生物多样性原始数据量仍然较少。2016 年，

Xu 等[32]对 59 个中国人的 174 个样本(包含头皮顶端

4 个区域的皮屑样本 98 个，头皮侧面 4 个区域的皮

屑样本 76 个)中的细菌和真菌进行了多样性分析，

通过 26S rRNA 基因 ITS 区域高通量测序，获得了

599 004 条序列，属于 378 个 OUT；这是首次采用

高通量测序的方法对人体头屑微生物组成和多样

性进行研究；与前人研究结果相似，研究者发现马

拉色氏菌属的真菌占优势，其中优势菌株限制性马

拉色菌在健康人群头皮真菌中丰度为 87.2%，在头

皮屑患者中丰度为 90.6%；此外，与前人研究结果

不同，研究者指出对健康人群来说不是所有的马拉

色氏菌都是有害的，并且，真菌在种的水平与头皮

屑有无并无显著相关性；研究者还发现受试者性别

对真菌的群落组成有显著影响，头皮真菌菌群中有

16 个 OTU 与男性相关，7 个 OTU 与女性相关。高

通量测序的快速发展和成本的降低以及微生物群

落相互作用网络分析方法的建立使得我们对头屑

微生物大批量样本深度测序和微生物相互作用分

析成为可能。2017 年，Soares 等[33]对 24 名巴西人

的头屑微生物组研究，获得了 274 个真菌 OTU，其

中所获得的真菌序列中超过 96%的序列为马拉色

氏菌属，从种的水平发现了马拉色氏菌属的 9 个种

的微生物，包括限制性马拉色氏菌、球状马拉色氏

菌、合轴马拉色氏菌、皮炎马拉色氏菌、糠秕马拉

色菌、钝形马拉色氏菌、厚皮马拉色氏菌、斯洛菲

马拉色氏菌和 M. japonica；除了已知的马拉色氏菌

种，研究者发现人体头皮有大量的马拉色氏菌属未

知物种存在(>37%)；研究表明，头屑人群细菌和真

菌的多样性均高于健康人群，并且，头屑患者头皮

微生物组成个体间差异很大，头屑人群和健康人群

相 比 ， 真 菌 念 珠 菌 属 (Candida) 、 曲 霉 真 菌 属

(Aspergillus)和 Filobasidium 属在头屑人群中的丰度

显著升高，而马拉色氏菌属在种的水平并无显著差

异；此外，研究者还发现头屑人群感染区和非感染

区的马拉色氏菌在种水平的组成相似，而在健康人

群中，头皮与前额的马拉色氏菌属在种水平的组

成显著不同[33]。2017 年，Park 等[21]对 102 个韩国

人(健康 45 人，头皮屑患者 28 个，脂溢性皮炎患

者 29 个)的头屑微生物组的研究也表明马拉色氏菌

属的限制性马拉色菌在患病人群中的丰度更高，而

球形马拉色菌在健康人群中的丰度更高，限制性马

拉色菌与其他菌种之间的平衡比单独的该菌存在

与否对头皮屑发生的影响更大。由于真核生物数据

库容量的限制以及序列比对方法的局限，目前对头

屑真菌高通量测序所获得序列仍然有大量的未注

释到种或者属，并且头屑患者之间的个体差异较

大，头屑真菌之间的相互关系及其与细菌的互作仍

然可能被低估了。 

我们对北京市和广东省汕头地区的正常人群

和头屑人群(61 人)的头皮微生物进行了采集，对真

菌的 ITS 区及细菌的 16S rRNA 基因进行了高通量

测序分析，结果表明：我国人群头皮微生物主要真
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菌为马拉色氏菌属酵母菌，相对丰度为 33%−98%，

最高为 98.5% (B20CJFf)，最低为 33% (A19CCYf)，

中位数为 93.3%，48 人中有 41 人(85.4%)该属的相

对丰度>80%，18 人(43.9%)该属的相对丰度≥95%；

其次为球梗孢属(Kabatiella)和念珠菌属。马拉色氏

菌属注释到种的有 9 个，优势物种为限制性马拉色

氏菌，相对丰度为 11.1%−93.5%，中位数为 75.3%，

22 人(45.8%)该种的相对丰度>80%；其次为未定种，

相对丰度为 1.4%−63.4%，15 人未定种的相对丰

度>10%，中位数 5.1%；再次为球状马拉色氏菌，

相对丰度为 0.8%−49.7%，13 人(27%)该种的相对

丰度>10%，中位数为 4.5%[32]。我们发现头屑样品

采集方式的不同会显著影响所获得的头皮微生物

种类。 

2.2  头皮细菌群落组成与头皮屑 

头皮细菌的多样性和群落组成对头皮屑的形

成也具有至关重要的影响。Clavaud 等对法国人群

的研究[31]以及 Wang 等对中国人群的研究[34]表明，

中国人群和法国人群头屑微生物组成相似，在种的

水平寄居在人体头皮的优势细菌为痤疮丙酸杆菌

和表皮葡萄球菌；表皮葡萄球菌与头屑的发生显著

相关；中国人群与法国人群头皮细菌种水平丰度差

异最大的为 Staphylococcal biota。Xu 等[32]采集了来

自 59 个志愿者的 174 份头皮棉拭子样品，通过细

菌 16S rRNA 基因 V1−V3 区域的扩增高通量测序获

得 1 042 946 条序列，属于 753 个 OTU，包含 11 个

门 123 个属；其中优势的是放线菌门(64.9%)和厚

壁菌门(32.5%)，优势的属是丙酸杆菌属(63.3%)

和葡萄球菌属(32.4%)，丙酸杆菌属 99.7%的细菌

为 痤 疮 丙酸杆菌，葡萄球菌属 94.9%的细菌为

Staphylococcus sp. (包括表皮葡萄球菌，S. capitis 和

S. caprae，它们的 16S rDNA 基因在 V1−V3 区域的

序列完全相同)；在头皮屑患者群体中，丙酸杆菌属

的含量降低(健康 70.8%，头屑患者 50.2%)而葡萄球

菌属的含量增高(健康 26.0%，头屑患者 43.5%)，其

他低丰度细菌的含量也有所增高；与前人研究结果

不同，通过相关性分析表明头皮细菌多样性与头皮

屑的关系更大，受试者的年龄、性别、皮脂含量、

表皮水分损失显著影响细菌群落组成；该研究鉴定

出 35 个属的细菌与头皮屑的发生显著相关，其中

包括葡萄球菌属在内，有 33 个属与头皮屑的发生

呈正相关，而丙酸杆菌属和 Labrys 属与头皮屑的发

生呈负相关；研究者提出提高头皮微生物中丙酸杆

菌的含量，降低葡萄球菌的含量将有助于降低头皮

屑严重程度；研究者推测丙酸杆菌属的细菌通过分

泌细菌素来抑制葡萄球菌的生长，葡萄球菌通过代

谢甘油来抑制丙酸杆菌的生长，两者平衡的破环对

头皮屑的产生有直接影响[35-36]。但是相关结论尚缺

乏实验数据的支持。Park 等[21]对 102 个韩国人头皮

微生物细菌和真菌多样性分析表明健康人群和患

病人群头皮微生物细菌和真菌组成有显著差异，细

菌的丰度在患病人群中更高，在患病人群中细菌和

真菌的菌群组成均匀性降低；通过相似性分析表

明，头皮屑产生的临床症状(如刺痛、痒、疼痛和灼

烧感)主要与细菌的群落组成相关，并鉴定出导致这

一因素的细菌包括拟杆菌属(Bacteroides)、丙酸杆菌

属和金黄杆菌属(Chryseobacterium)等优势菌群，新

鉴定出 Hymenobacter 和 Deinococcus 两个属；与

Xu 等[32]的研究结果相同，葡萄球菌在头皮屑患病

人群中的丰度更高，丙酸杆菌在健康人群中的丰度

更高；通过随机森林法分析，研究者[21]发现患病人

群头皮微生物菌群的相互联系显著减少，健康人群

优势属种之间具有更稳定的相互联系。 

我们对北京市和广东省汕头地区的正常人群

和头屑人群(61 人)的头皮微生物细菌 16S rRNA 基

因的 V4 区域进行了高通量测序分析，结果表明：

细菌优势门为放线菌门，其次为厚壁菌门和变形菌

门，优势属为丙酸杆菌属，相对丰度为 4.5%−93%，

中位数为 54.3%，其次为葡萄球菌属，相对丰度为

3%−79.7%，中位数 19.4%；细菌物种组成的个体差

异较大，优势物种痤疮丙酸杆菌的相对丰度为

3.6%−92.6%， 中 位 数为 49.5%， 沃 氏 葡 萄 球菌

(Staphylococcus warneri)的相对丰度为 3%−79.4%，

中位数为 19.4%。中国人群头皮微生物组成特别是



2776 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

细菌多样性男女有显著差异，女性头皮细菌和真菌

的丰富度和多样性高于男性。此外，我们还发现少

数民族人群头皮细菌的丰富度和多样性显著高于

汉族人群(结果待发表)。 

3  去头皮屑化学成分 

根据头屑产生的机制，目前去屑化妆品通过添

加各种抗真菌药物作为主要功效成分，以减少头皮

微生物的生长，抑制头皮角质化细胞的分裂，降低

表皮更新换代的速度，阻止将要脱落的细胞积聚成

肉眼可见的块状鳞片，从而达到去屑的目的。 

3.1  去头屑洗发水活性成分的种类 

去屑剂按照不同的作用机制，主要分为以下 3 种

类型：角质层剥脱剂、细胞生长抑制剂和抗微生物

制剂；较早使用的去屑剂有硫磺、水杨酸、二硫化

硒等。水杨酸及焦油类并非为抗真菌而设计，因此

不具有明显的抗真菌功效，去屑效果较差，刺激性

大，容易对皮肤造成损伤；以二硫化硒为主要功效

成分的去屑化妆品同样也有较强的刺激性，使用后

发质感觉粗涩，若冲洗不彻底，头发可能会脱色，

少部分使用者会加速脱发，且存在异味[37]。后来，

相继出现了吡啶硫酮锌(ZPT，1-羟基吡啶-2-硫铜

锌，也称吡硫鎓锌)、氯咪巴唑(商品名甘宝素，CLM)

及吡罗克酮乙醇胺盐(商品名 Octopirox，OCT，

1-羟基-4-甲基-6-(2,4,4-三甲苯基)吡啶酮乙醇胺复

合盐)等[37-39]，由于具有较好的安全性和去屑效果，

在目前的去屑产品中被广泛使用。吡啶硫酮锌具有

优良的抗真菌能力，具有高效沉降性，可以使有效

成分直达漏斗状毛囊根部[39]。 

除此之外，十一烯酸单乙醇酰胺磺化琥珀酸酯

二钠(SL-900)、页岩油磺酸钠、0.1%乙脒定等也被

用作去屑洗发剂的活性成分。随着绿色、环保、天

然、低碳趋势的流行，从植物中提取天然绿色去屑

剂也成为一种新的发展方向。一些天然植物提取物

如茶树油(萜烯、萜醇)、胡桃油(亚麻酸)、山茶(山

茶皂苷)、木瓜(木瓜皂苷、黄酮类、氧化酶)、甘草

(甘草苷、甘草酸、甘草次酸)、无患子(无患子皂苷)、

干柏杉(扁柏酚)、薄荷油(薄荷醇、薄荷酮、蒎烯等)、

侧柏(挥发油、侧柏油、黄酮油、Vc)、防风(挥发油、

苦味苷)、艾叶等都具有不同程度的杀菌抗炎、止痒

去屑的功能[40-41]。 

3.2  去头屑洗发水活性成分毒性 

吡啶硫酮锌活性去屑因子是国际公认的高效

去屑止痒成分之一，它的有效性和安全性得到美国

食品和药品管理局(Food and drug administration，

FDA)的认可，被许多国际及国内洗发水大公司所采

用，其经济性和疗效性位于其他去屑剂之首。吡啶

硫铜锌对真菌、细菌、病毒有很强的杀灭和抑制作

用，是一种安全高效的广谱去头屑剂，能抗皮脂溢

出，可减缓头发衰老，常规用量对人体无毒、无副

作用[40]。吡咯类抗真菌药物是通过抑制麦角甾醇的

合成来抑制真菌生长，多个研究表明它们是不具有

遗传毒性的。研究表明吡啶硫酮锌(48%)对雄鼠经

口服 LD50 200 mg/kg，对皮肤有刺激，并强烈刺激

兔眼；该试剂仅吸附皮肤表面，而不会透过角质层

渗入皮肉，因而安全性较高；体内和体外的实验证

据表明吡啶硫酮锌并没有雌激素活性：不同浓度的

吡啶硫酮锌(2、10、50 mg/(kg·d))经皮注射小鼠后，

对小鼠子宫的重量没有显著影响，小鼠子宫 mRNA

表达谱没有显著变化；在体外培养的人乳腺癌细胞

中添加 1×10−9–1×10−6 mol/L 的 ZPT，并没有显著引

起细胞增生[42]。此外，Pérez-Rivera 等通过鼠肝实

验表明口服氯咪巴唑剂量达到 200 mg/kg，未发现

DNA 损伤；多个体内和体外的实验证据表明氯咪

巴唑也并未显示遗传毒性[39]。 

3.3  去头屑洗发水功能因子复配 

尽管洗发液中吡啶硫酮锌和氯咪巴唑这些高

效抗真菌化合物的添加对改善头皮屑的状况具有

良好的作用，但不能够直接影响头皮的保水性和脂

质的含量。许多研究表明几种抗真菌活性成份的复

配将会提高洗发剂的抗菌止痒效果。Schmidt-Rose

等[43]比较了有效成分为 0.5%吡罗克酮乙醇胺盐、

0.45%氯咪巴唑、1%吡啶硫酮锌洗发液的效果，发

现前者的抗真菌活性显著高于后者，并且使用后更
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易于梳理，止痒效果更佳。Turner 等[44]研究了吡啶

硫酮锌、氯咪巴唑复合洗发液(含有 1%的吡啶硫酮

锌及 0.5%的氯咪巴唑，聚二甲基硅氧烷醇、TEA-

十二烷基苯磺酸酯两种硅胶，二甲聚硅氧烷等)和吡

啶硫酮锌洗发液(含有 1%的吡啶硫酮锌及二甲聚硅

氧烷)的洗发效果。研究者发现，前者对指示菌糠秕

马拉色氏菌的抑菌效果更强；在 4 周的测试期内，

前者减少头屑的能力更强；与硅树脂联用后，其在

整个头发纤维上的沉降吸附能力增强；而且与使用

单组分洗发液相比，使用吡啶硫铜锌和氯咪巴唑复

合洗发液后，头发更易于梳理。 

此外，促进角质细胞增殖和头部皮脂的合成将

更直接地恢复和改善头皮角质层屏障功能。因此，

洗发产品中温和的表面活性剂、头皮角质层脂质代

偿物质和抗菌活性物质的共用将更有利于改善头

屑患者头皮健康。研究表明氨基酸表面活性剂、两

性离子表面活性剂、非离子表面活性剂，相比阴离

子型表面活性剂对头皮脂质的损害低[45]。此外，饱

和脂肪酸如硬脂酸和棕榈酸的加入将减少洗涤产

品对头皮脂质的损害，有利于人体头皮角质层的自

身修复。并且，通过添加具有保湿功能的极性油脂

如甘油三酯，能够降低表面活性剂对蛋白的结合，

使洗涤剂变得温和无刺激。因此非离子型温和的表

面活性剂的开发、脂质代偿物质的添加以及生物类

抗菌活性物质的研发与去屑因子的复配将是未来

去头屑洗发护发产品研发的方向。 

3.4  新型去头屑益生菌剂 

近几年来，头屑的治疗方法除利用抗真菌药物

治疗以外，还可以采用服用益生菌剂的方式。益生

菌要求来自人体，而且对人体是无害的，耐酸、耐

受胆汁分解，能够粘附在小肠壁上，最符合这类标

准的微生物包括乳酸菌和双歧杆菌。益生菌剂有利

于维持消化系统的平衡，促使日常摄取的食物所携

带的营养成分在小肠壁的吸收，从而有利于皮肤及

全身细胞代谢和合成功能性和结构性物质。体外研

究表明益生菌剂 Lactobacillus paracasei ST11 有利

于激发人体的免疫系统对抗炎症反应，并且加速表

皮修复和分化，激活胶原蛋白、表皮生长因子等合

成。通过连续 59 d 以每天 109 CFU/d 的剂量口服含

有 Lactobacillus paracasei ST11 乳酸菌益生菌的食

物，实验组比对照组游离和附着的头屑量、红斑程

度以及油脂分泌量均显著下降(P<0.05)；实验组革

兰氏阳性细菌，特别是表皮葡萄球菌和头状葡萄球

菌的数量显著降低(P=0.027 2)，厌氧菌特别是丙酸

杆菌的含量也显著下降(P=0.016 2)；对照组在第

15、29、43、57 d，限制性马拉色菌和球状马拉色

菌的数量有所增加，而实验组基本不变(P=0.071 3、

P=0.001 4、P=0.000 4、P=0.000 3)[46]。研究结果佐

证了肠道-皮肤中心轴的假说[47]，表明人体胃肠道

微生物菌群对人体皮肤微生物菌群的平衡有影响。

尽管皮质类固醇和抗真菌药物的使用对头皮屑的

去除具有快速高效的治疗效果，但是会对皮肤造成

刺激和伤害。而益生菌剂的使用可以有效降低皮肤

的刺激和瘙痒感。口服益生菌剂，并不直接和头皮

微生物发生作用，但可以影响皮肤微生物菌群的平

衡，从而安全有效地降低头皮屑的发生。因此益生

菌剂的使用引起的头皮微生物组成和群落结构的

变化有待深入研究，以期获得更有针对性地抑制头

皮有害微生物生长、促进有益微生物生长、减少头

皮屑发生的重要微生物类群。 

4  结语 

综上所述，头皮微生物细菌和真菌多样性分析

表明健康人群和患病人群头皮微生物细菌和真菌

组成有显著差异，马拉色氏菌在分子水平上的不同

亚型可以引起临床和病理上不同的炎症反应和多

种疾病，但健康人群的头皮中也有多种马拉色氏菌

定殖，对健康人群来说不是所有的马拉色氏菌都是

有害的。尽管目前对头屑人群和健康人群的头皮真

菌多样性研究的结果表明，限制性马拉色氏菌在头

屑人群中的丰度更高，但是数据分析表明真菌在种

的水平与头皮屑有无并无显著相关性。并且我们的

研究表明，限制性马拉色氏菌和球状马拉色氏菌在

健康人群及头屑人群的不同个体间的丰度差异很
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大。因此，其他马拉色氏菌物种的微生物在头屑形

成的过程中可能也发挥着极其重要的作用，马拉色

氏菌属的真菌与其他属的真菌、细菌的互作，对头

屑的形成比单独某个物种的存在对头皮屑形成发

挥的作用更大。而目前这种导致头屑产生的关键微

生物及其相互之间的互作关系尚不明确，需要通过

扩大样品采集数量以及更详尽的生理生态分析进

一步确定。此外，多项研究表明头皮屑产生的临床

症状(如刺痛、痒、疼痛和灼烧感)主要与细菌的群

落组成相关。我们的研究表明人体头皮定殖的优势

细菌痤疮丙酸杆菌和葡萄球菌在健康人群和头屑

人群的不同个体间差异也很大，组内的差异甚至超

过了组间差异，其微生物多样性和丰富度在健康人

群和头屑人群之间并无显著区别，因此头皮细菌与

头屑表型的相关性研究有待更多的实验数据支持。

目前关于头皮微生物组的研究取得了一定进展，但

是对头皮微生物菌群结构和头皮屑产生有决定意

义的微生物尚不明确，微生物群落结构受个体生理

状态以及地域、环境、季节的变化的影响尚不明朗，

都需要进一步深入研究。 

目前市场上最常用的去屑洗发水活性因子吡

啶硫酮锌具有优良的抗真菌能力，具有高效沉降

性，可以使有效成分直达漏斗状毛囊根部；该试剂

仅吸附皮肤表面，而不会透过角质层渗入皮肉，并

且不具有遗传毒性，因而安全性较高。许多研究表

明几种抗真菌活性成分的复配将会提高洗发剂的

抗菌止痒效果。因此，洗发产品中抗菌活性物质与

温和的表面活性剂、头皮角质层脂质代偿物质的共

用将更有利于改善头屑患者头皮健康。目前去头屑

活性物质主要针对头皮定殖的马拉色氏真菌设计，

而去头屑成分对整个头皮微生物菌群结构的影响

极少有报道。益生菌剂对头屑的影响方面的研究也

只是刚刚起步。对定殖于人体头皮的头屑相关微生

物菌群组成和相互关系的分析将有助于我们获得

导致头屑发生和头屑症状的关键微生物，并开发相

应的益生菌剂、特异强的抗菌制剂等新型去屑因

子，这将是未来头屑微生物和去头屑制剂研究的发

展方向。 
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