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摘  要 

雄激素性脱发(AGA)是临床上极为常见的进行性脱发，受遗传因素、激素因素、局部微环境等多种因素

共同影响。近年来，人们越来越关注头皮微生态失衡在AGA发生、发展中的作用。本文梳理了毛囊周围

丙酸杆菌属、马拉色菌属、葡萄球菌属等核心菌群组成变化与AGA的关系，通过菌群失调引起免疫反应、

破坏毛囊周围屏障、影响毛囊干细胞微环境、介导炎症信号通路等过程形成促脱发炎症微环境，介绍了从

“菌群失调”到“炎症微环境”的级联反应机制，探讨了以头皮微生态为靶点的AGA诊断和治疗新策略。 
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Abstract 
Androgenetic alopecia (AGA) is an extremely common progressive hair loss disease in clinical 
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practice, which is affected by multiple factors such as genetic factors, hormonal factors and local 
microenvironment. In recent years, increasing attention has been paid to the role of scalp microeco-
logical imbalance in the occurrence and development of AGA. This paper reviews the relationship be-
tween changes in the composition of core flora around hair follicles (such as Cutibacterium, Malas-
sezia, Staphylococcus) and AGA. It elaborates that flora imbalance forms a hair loss-promoting inflam-
matory microenvironment by triggering immune responses, damaging the perifollicular barrier, af-
fecting the hair follicle stem cell microenvironment, and mediating inflammatory signaling path-
ways. The cascade mechanism from “flora imbalance” to “inflammatory microenvironment” is in-
troduced, and new strategies for the diagnosis and treatment of AGA targeting scalp microecology 
are discussed. 
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1. 引言 

雄激素性脱发(AGA)是临床最常见的脱发类型，传统病理生理观点认为，AGA 的原因是毛囊对二氢

睾酮(DHT)等雄激素的敏感，进而导致毛囊微型化[1]，该理论无法解释 AGA 患病的个体差异，也无法解

释 AGA 患者头皮大多有局部炎症[2]。随着研究微生物组学的深入，发现头皮是人体独特的皮肤生态区

域，其常驻微生物群落所构成的头皮微生态与毛发健康密切相关。越来越多的研究表明，AGA 患者头皮

具有重要的微生态失调现象，这不是脱发导致的必然结果，而是刺激头皮慢性低度炎症发生，主动参与

和加速毛囊微型化的主要原因[3]。 
微生态失调导致脱发的病理机制是失调的微生物通过多种途径诱发和维持毛囊周围炎症微环境。有

研究表明，肠道菌群失调会通过肠–皮肤轴来影响远端皮肤的炎症[4]，头皮某一菌群过多或过少，同样

会激活人体的固有免疫反应，皮肤常驻微生物会激活固有免疫产生抗菌肽、诱导炎症小体，调节皮肤屏

障[5]。对 AGA 患者而言，头皮菌群失调也可通过类似的途径引起局部低度炎症，释放促炎细胞因子影

响毛囊正常生长周期，最终造成毛囊微型化[2]。这种局部炎症驱动的发病机制既完善了传统雄激素中心

理论，也解释了抗炎干预在部分 AGA 患者有效的原因。 
梳理头皮微生态失衡从改变菌群、皮脂分泌到逐步诱发并维持毛囊周围炎症微环境的全过程，有助

于全面揭示 AGA 的病理生理机制，并研发新的治疗方法[3]。本文围绕这一思路，全面综述相关研究进

展。 

2. 雄激素性脱发患者头皮微生态特征 

2.1. 优势菌群比例失调 

AGA 患者头皮微生态主要表现在优势菌群比例失调，造成毛囊周围微生物多样性减少，菌群总体结

构改变[6]，与健康人群相比，AGA 患者头皮促炎性微生物的相对丰度异常高，有益微生物的丰度明显下

降。日本男性人群研究表明，AGA 患者头皮痤疮丙酸杆菌(Cutibacterium acnes)数量明显增多，表皮葡萄

球菌的相对丰度明显减少[7]，这种比例失调直接破坏了头皮微生态的稳定。同时，在油脂分泌较多的 AGA
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患者头皮区域中，马拉色菌属等亲脂性真菌数量增加[8]，代谢产生的物质刺激头皮产生炎症反应，促进

毛囊周围环境紊乱。中国 AGA 患者研究表明，在头顶部等脱发区域的毛囊中，痤疮丙酸杆菌丰度明显高

于枕后部等非脱发区域和健康人群[6]，表明特定微生物过度繁殖与毛囊微型化的过程有关。 

2.2. 微生物定植位点与毛囊解剖结构相关 

头皮的微生物主要定植在毛囊漏斗部和皮脂腺，其分布与毛囊解剖结构有关。AGA 患者毛囊微型化

后其皮脂分泌成分改变，为某些特定的微生物过度繁殖提供了条件[3]。正如上文论述，AGA 患者头皮皮

脂中甘油三酯和棕榈酸含量更高，这类脂质物质能够为痤疮丙酸杆菌、马拉色菌等亲脂性微生物提供营

养，刺激其生长繁殖[8]。另外，微生态失衡并非仅表现在皮肤表面，还表现在毛囊内：研究人员将毛囊

中段和下段取出进行分析发现，AGA 患者微型化毛囊中段和下段都有大量的痤疮丙酸杆菌聚集[6]，这种

毛囊内部微生态失调会影响到毛囊隆突部干细胞生长微环境，干扰毛囊正常生长，从而加快 AGA 病理发

展；同时通过紫外线诱导荧光皮肤镜观察 AGA 患者的特定区域表现为红色荧光，且该处痤疮丙酸杆菌丰

度明显超过非荧光区域[9]，因此，头皮红色荧光与痤疮丙酸杆菌异常富集之间存在较强关联，将特定微

生物的定植与 AGA 临床症状相联系，微生物可以通过改变头皮局部微环境参与毛囊病理改变。 

3. 微生态失衡致使毛囊周围炎症的发生机理 

3.1. 微生态失衡通过激活固有免疫应答诱导雄激素性脱发毛囊周围炎症的分子机制 

头皮微生态失衡，特别是过度生长的某些微生物，往往首先引起毛囊周围炎症级联反应。AGA 患者

头皮菌群失调包括痤疮丙酸杆菌等亲脂性细菌丰富、棒状杆菌属缺乏[3] [8]。这些亲脂性微生物可分泌脂

肪酶水解皮脂中甘油三酯产生游离脂肪酸(如棕榈酸)，同时其自身成分(如细胞壁)和代谢产物(如卟啉)可
直接激活毛囊角质形成细胞和皮脂细胞上的 Toll 样受体 2 (TLR2)及 NLRP3 炎症小体。上述通路激活后

可促进 IL‑1β、IL‑6、IL‑8 和 TNF‑α等多种促炎细胞因子释放，形成毛囊周围微炎症环境。最终诱导毛囊

干细胞凋亡并加快从生长期向退行期转变，使得毛囊变得更为微型化或出现脱发[10]。而这些炎症介质也

能够募集更多免疫细胞，增强局部炎症反应，破坏毛囊功能，使得毛发周期提前进入休止期，这也是 AGA
发病的重要原因[3]。 

3.2. 微生物代谢产物对毛囊环境的直接损伤 

除微生物自身结构成分外，微生物代谢产物直接损伤毛囊微环境，加重炎症和毛囊功能障碍。丙酸

杆菌等微生物分泌脂肪酶，将皮脂腺分泌的甘油三酯转变为游离脂肪酸[8]。AGA 患者头皮皮脂中甘油三

酯和棕榈酸含量较高，为微生物提供了充足的底物[8]，分解出的油酸等部分游离脂肪酸会促炎，直接刺

激毛囊上皮组织发生炎症反应；马拉色菌等亲脂性真菌以头皮脂质为营养，其微生物协同代谢，会改变

毛囊漏斗部的局部环境，使角质层增厚，产生较小的毛囊周围角栓。在物理上阻碍毛干的生长的同时，

还会导致头皮缺氧和炎症，以及进一步形成“菌群失调–代谢异常–炎症加重”的恶性循环，进而促进

AGA 的发展[3]。 

4. 炎症微环境对毛囊生物学行为的影响 

4.1. 影响毛囊干细胞及周期调控 

毛囊隆突区干细胞是毛囊再生的关键，AGA 所形成的炎症微环境会严重影响毛囊的正常功能。已有

研究证实 AGA 患者并非毛囊干细胞数量绝对降低，而是干细胞向活性祖细胞转化的过程受到阻碍[5]。
毛囊周围炎症可能通过激活外源性凋亡通路直接诱导毛囊细胞凋亡，并与毛囊微型化程度呈正相关。同
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时，马拉色菌过度繁殖、紫外线等环境因素可促进补体 C5、IL-1α、IL-1β 等促炎细胞因子的级联释放，

加剧局部雄激素代谢失衡，从而干扰毛囊周期调控，加速 AGA 进展[11]，Wnt/β‑catenin 通路是启动毛囊

再生与维持周期循环的关键信号，AGA 患者中该通路受到抑制：激活因子 WNT10A 表达下降，而抑制

剂 DKK-1 和 SFRP1 显著升高，从而阻断毛囊干细胞向活性祖细胞的转化，导致毛囊周期紊乱和微型化。

此外，FOXC1、RUNX1 等基因通过与 Wnt 通路相互作用调控毛囊干细胞命运，其异常会进一步加剧干

细胞耗竭和脱发进展[12]；慢性炎症会促进毛囊乳头细胞(dermal papilla cell, DPC)功能减退，使其作为毛

囊“指挥中心”支持毛发生长的信号能力下降，加快毛囊的微型化[13]。 

4.2. 促进毛囊周围纤维化与微型化 

长期存在的炎症微环境促进了毛囊周围纤维化与毛囊微型化的发展。AGA 患者体内的炎症反应激活

了毛囊周围成纤维细胞，使其变为收缩与分泌的肌成纤维细胞，同时促进胶原等细胞外基质增生，最终

导致毛囊周围纤维化[13]，并进一步加速了毛囊微型化过程，使粗硬的终毛逐渐变成细软的毳毛[11]。炎

症微环境中 IL-1β、TNF-α及 TGF-β1 的协同升高可促进纤维化，类似机制在痛风动物研究中也得到证实

[14]，而头皮菌群的失调，特别是某种菌群的比例改变引起的脂嗜细菌相关炎症会促进这一过程，加重脱

发的发生[3]。因此，炎症导致的纤维化既改变了毛囊的物理生长环境，同时也破坏了毛囊赖以生存的生

化信号网络，最终导致了 AGA 的特征性病理变化。 

5. 以头皮微生态为靶点的诊断与治疗 

5.1. 基于微生物标志物的诊断潜能 

利用高通量测序技术可以定量分析头皮部位的菌群，发现与 AGA 有关的特异性微生物标志物。例

如，对 HIV 阳性患者进行皮肤微生态研究后发现：高通量测序能够检测马拉色菌的定植密度变化，这一

思路同样适合 AGA 的微生物标志物研究。HIV 阳性患者头皮马拉色菌定植密度显著高于健康对照[15]，
提示马拉色菌属等真菌的过度繁殖或比例变化可能与 AGA 的病情发展及严重程度相关。 

代谢组学可以通过对头皮脂质和微生物的代谢产物变化进一步观察，来发现微生态失衡对功能的影

响。如紫外线可引起头皮氧化应激、微生态的改变，导致毛囊周围炎症等[16]。利用宏基因组学和代谢组

学研究数据，建立多维诊断指标用于 AGA 亚型、早期诊断及预后判断，更好地实现个体化诊疗。 

5.2. 微生态调节治疗方式 

头皮微生态失衡的治疗提供了 AGA 的新思路，多种干预方式都具有潜在应用价值。在确认患者头皮

已经发生病原微生物过度繁殖的情况下，可进行靶向抗菌或者抗真菌治疗，但现有证据显示其临床应用

仍存在局限：酮康唑虽然也能够治疗皮肤真菌感染，但在兽医模型试验中发现胃肠道耐受性差、样本量

小，且缺乏随机对照研究，其安全和有效需要进一步观察[17]；克林霉素、红霉素等局部抗菌剂通常可以

抑制痤疮丙酸杆菌，但长期使用易诱导细菌耐药性，停药后菌群迅速恢复，载体安全性未充分评估，自

身对照设计可能高估疗效[18]，但应避免广谱灭菌破坏头皮微生态平衡引起微生物耐药或者继发菌群失

调。 
因此，从全身角度调节菌群成为一种更安全的替代策略。相比而言，基于微生态调节的策略更适合

应用于临床：可口服益生元或后生元调节肠道菌群，间接改善全身炎症状态和皮肤屏障功能，促进毛发

生长[19]。值得注意的是，这些证据主要来自肠道–皮肤轴的研究，针对头皮局部菌群移植仍处于理论探

索阶段。 
目前更现实和有效的是联合治疗，例如将米诺地尔与酮康唑洗发水或其它抗雄激素药物结合使用，
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该方案可通过抗炎、抗雄激素以及促进毛囊生长三重机制发挥协同作用，提高 AGA 的临床效果[16]。 

6. 结论 

头皮微生态失调在 AGA 发病中所起到的作用逐渐明显，并不是脱发的被动结果，而是主动影响疾病

发生发展的重要因素。具体的作用逻辑为：痤疮丙酸杆菌、马拉色菌等特殊条件致病菌过度繁殖，打破

了头皮微生物的固有稳定状态。这些微生物通过激活 TLR2 和 NLRP3 炎症小体等先天免疫通路，释放促

炎细胞因子和趋化因子，在毛囊周围形成慢性低度炎症微环境，直接破坏毛囊隆突区干细胞的自我更新

和分化，同时抑制毛囊正常生长，缩短生长期、延长休止期，促进毛囊周围纤维化进程；最终在多种因

素的共同作用下造成毛囊微型化、毛发脱落。这一从“菌群失调”到“免疫激活”再到“毛囊损伤”的级

联反应，构成了一个在 AGA 发生发展中相对独立于传统雄激素通路的重要病理过程。 
这一新的视角，对 AGA 的认知和治疗产生了重要影响。第一，患者头皮微生态组成、免疫应答强度

和遗传背景的差异，可导致疾病进展和治疗反应的不同，未来需要更细致地根据微生物标志物或炎症谱

开展 AGA 亚群分型；第二，开辟了 AGA 新型疗法的一个新途径：单纯抗雄激素治疗并不能全部消除微

生物–炎症轴造成的毛囊结构性损伤，针对头皮微生态调节将是已有疗法的重要补充或者同时治疗。主

要包括三大方向：一是精准抗菌。即针对某种过度增殖的致病菌使用局部抗菌剂，而非广谱灭菌；二是

生态调节。即外用益生元、后生元或者益生菌制剂竞争抑制病原菌，恢复头皮微生态；三是更先进的微

生物移植疗法。其根本目的在于“治本”，通过恢复健康的头皮微生态，消除引起继发炎症的源头，为毛

囊再生创造条件。 
另外也需要意识到，与头皮微生态相关的相关研究仍处于快速发展阶段，尽管大量横断面研究表明

AGA 患者与健康人群的头皮菌群有所区别，患者头皮炎症标志物升高。但两者严格因果关联证据还需进

一步加强。部分研究结果存在矛盾，可能与研究样本大小、头皮采样部位、测序方法、研究人群种族、患

者疾病分期等因素有关。长期纵向追踪 AGA 患者微生态变化，明确菌群失调发生于脱发之前、之中还是

之后，从而确定因果关系；在更为大规模、多中心的人群中，验证具体微生物或代谢物是否为 AGA 诊断、

预后生物标志物；最重要的是将各类微生态干预(单药或联合治疗)客观地展现出来，客观评估各项微生态

干预对 AGA 患者的疗效和安全性以及对患者长期预后的影响；通过多层次、高证据等级的研究，将头皮

微生态从科学概念转化为临床诊疗的新靶点，真正做到为 AGA 患者打造更全面、个性化的诊疗方案。 
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