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摘要：白病（白癜风）是由于体内黏液质的异常变化沉淀在皮肤和黏膜，使排泄力和改造力功能发生紊乱而影响皮肤

的着色能力，皮肤出现白斑为主要的物质失调类疾病。白癜风的发病机制复杂，涉及遗传、免疫和环境因素，其中包

括微生物菌群，皮肤和肠道微生物菌群失调可能是白癜风发展的诱因之一。维吾尔医学中体液成熟剂可能通过调节肠

道微生物菌群生态环境而影响白癜风的治疗效果。本文主要对国内外研究白癜风患者皮肤和肠道微生物菌群的组成及

其功能特征进行综述，为研究白癜风的发病机制及诊疗思路提供参考依据。 
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1 白癜风发病机制与微生物菌群的关系 

白癜风是一种自身免疫性疾病，其特征是由于

黑色素细胞的缺失而导致皮肤出现白斑。现已被证

明，表皮中的 CD8+ T 细胞是导致黑素细胞缺失的原

因，这种 T 细胞存在于遗传易感个体中，介导对黑

素体蛋白的反应。有学者在白癜风患者中发现了 50

多个与黑色素生成和免疫有关的白癜风易感位点 [1]。

然而，这些遗传学研究和过去 30 年来白癜风发病年

龄的延迟强调了环境因素在引发白癜风中的关键作

用。虽然环境触发因素与白癜风的诱导相关，但其

在发病机制中的作用机制，亦或是它们如何影响 T

细胞的功能尚不清楚。普遍认为，化学、情绪和激

素压力源会通过细胞应激途径引发白癜风。也有人

认为感染或抗生素是诱因，例如，幽门螺旋杆菌与

白癜风有关 [2]，这使我们有理由假设微生物群生态失

调是白癜风发展的诱因。因此，在研究白癜风的发

病机制时，不仅要考虑遗传、免疫和环境因素，还

要考虑皮肤微生物菌群的潜在影响。在白癜风患者

和健康人群之间，微生物菌落的多样性和其组成成

分可能有所不同，这可能为白癜风发病和进展的机

制提供新的见解。有研究发现白癜风相关菌群失调主

要与免疫相关通路（如ＷＮＴ通路、ＩＦＮ-ｒ通路等）、

能量代谢、线粒体功能、氨基酸代谢（如苯丙氨酸代谢，

其与黑素合成与代谢密切相关）通路相关。WNT 通路是

细胞信号传导中的一个重要途径，它在细胞增殖、分化

和组织再生中起着关键作用。在白癜风的发病机制中，

WNT 通路的异常激活或抑制可能影响黑色素细胞的功

能和存活。研究表明，WNT 通路的某些成分，如 WNT

蛋白和β-连环蛋白(β-catenin)，在白癜风病变皮肤中

的表达可能发生改变，这可能与黑色素细胞的丧失有关。

此外，WNT 通路的异常可能与自身免疫反应有关，这

在白癜风的发病中也是一个重要因素。因此，调节 WNT

通路的活性可能为白癜风的治疗提供新的策略，并为未

来的研究方向提供线索。 

虽然白癜风的病因涉及遗传和环境因素，但微

生物作为环境因素在白癜风病理中的作用仍未得到

充分研究。皮肤完整性的破坏为微生物提供了一个

入口，可以触发先天、体液或细胞介导的免疫反应。

肠道生态失调会影响全身免疫，与许多自身免疫性

疾病有关。虽然微生物多样性有助于维持免疫稳态，

但个别微生物可能引发致病反应，狼疮中产生 Ro60

的共生细菌就是一个例子 [3]。共生皮肤或肠道微生物

群生态失调与各种皮肤病有关 [4]，虽然报道较少，但

在一些皮肤病中也观察到皮肤生态失调，如痤疮、

银屑病和特应性皮炎 [5]，痤疮丙酸杆菌对痤疮的影响
[6]，金黄色葡萄球菌对银屑病 [7]和特应性皮炎 [8]的影响，

然而，关于白癜风患者微生物组的数据仍然很少。  

肠道健康亦被证明会影响恶性黑色素瘤的进展，

在针对黑素细胞的免疫反应的背景下，黑色素瘤和

白癜风代表了光谱的不同两端，黑色素瘤的目标是

增强免疫反应，而白癜风的目标是抑制免疫反应。

在黑色素瘤中，在实验小鼠中双歧杆菌促进抗肿瘤

免疫，并与患者更强的抗 PD-1 反应相关 [9]。因此，

一些肠道细菌菌株可能会对白癜风也有类似的影响，

因为它们增强了对黑色素瘤的免疫力。在白癜风小

鼠模型中进行的一项研究表明，抗生素诱导的肠道
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中拟杆菌群的减少可能会诱导皮肤色素异常，这表

明肠道和皮肤之间可能存在联系 [10]。问题是肠道微

生物如何影响皮肤等远处部位的免疫反应呢？可能

因为皮肤和肠道共生微生物会影响非经典 MHC I 限

制性 T 细胞。有研究结果显示，细菌菌群在白癜风

患者中表现出独特的特征，肠球菌属的占比与白癜

风进展程度呈负相关，而白癜风患者中 γ 变形菌、

棒状杆菌含量较高，这些发现促进了进一步研究微

生物在白癜风发展中的进展。  

有研究表明白癜风患者的肠道和皮肤微生物群

存在生态失调，最显著的差异是在病变皮肤的真皮

层深处检测到的，其中致病性支原体的富集和保护

性双歧杆菌的缺失与同一部位的线粒体损伤以及外

周血中应激和免疫激活标记物的增加有关，通过拭

子检测浅表微生物群，主要发现是与非病变皮肤部

位相比，病变皮肤部位的共生葡萄球菌减少，致病

性变形杆菌增加。对白癜风活性与这些微生物群丰

富度之间关系的更详细研究显示，在稳定期阶段肠

球菌显著减少，在进展期阶段进一步减少；在收集

微生物菌群样本后，对白癜风症状进展的后续分析，

在出现病情好转的病例中，葡萄球菌的百分比显著

增加 [11]。表皮葡萄球菌是已知的重要的皮肤共生菌，

它直接与皮肤免疫细胞相互作用，调节皮肤稳态，

已知葡萄球菌也会在许多皮肤病的病变中定植，包

括特应性皮炎，并倾向于形成生物膜-粘附表面附着

的菌落，这些菌落对抗生素和免疫反应具有高度耐

药性 [12]。除此之外，研究检测到白癜风患者粪便中

细菌种类的多样性 (丰富度和分布 )比健康对照组减

少，白癜风患者粪便中厚壁菌与拟杆菌的比例增加
[13]。在其他自身免疫性疾病，如 1 型糖尿病、Graves

病、狼疮和多发性硬化症以及自身免疫性皮肤病，

包括硬皮病和银屑病，先前也有报道类似的增加 [14]。

有研究报道在小鼠白癜风模型的肠道中发现了拟杆

菌的保护作用，并且，其与小鼠的皮肤色素沉着有

关 [10]。如果同样的保护作用适用于人类白癜风，那

么人类肠道中保护性拟杆菌的减少或缺乏可能会导

致疾病的发作或恶化。由于营养、肠道健康和免疫

反应密切相关，有利于肠道健康的饮食可能会延缓

白癜风的发作或扩展，并可能促进针对营养物质对

色素脱失的影响的研究进展 [15]。这些数据结果不仅

描述了白癜风特异性皮肤和肠道微生物群，而且还

显示了微生物群、线粒体改变和先天免疫之间的可

能联系，并提示白癜风可能存在肠道-皮肤轴。然而，

这些报道的白癜风皮肤微生物群的变化是疾病的原

因还是结果仍有待确定。这仍然需要在更大的研究

人群中进行充分的研究。  

有学者研究发现白癜风患者的非病变皮肤和血

液中 NK 细胞和先天免疫细胞数量增加，这些先天

细胞对压力有更大的反应 [16]，这些先天免疫细胞比

健康对照组产生更多的 IFN-γ，触发角质形成细胞

和黑色素细胞产生 CXCL9、CXCL10 和 CXCL11，最

终触发 CXCR3B 诱导的黑色素细胞凋亡。这些导致

CD8+ T 细胞介导的针对黑素细胞的适应性反应的早

期结果，被证明可以由内源性或外源性应激触发，

即损伤相关的分子模式或模式相关的分子模式。细

菌是模式相关分子模式的顶级生产者之一，可能参

与白癜风先天免疫反应的激活。有研究发现，与健

康对照组相比，白癜风患者粪便中微生物群的丰富

度和多样性降低，皮肤拭子的 α-多样性高于皮肤活

检，与非病变皮肤部位的拭子相比，病变皮肤部位

的拭子主要没有葡萄球菌；在同一患者的深层取样

中，不同样本间的 α 和 β-多样性均存在差异，病变

部位的物种丰富度和分布均下降；来自病变皮肤的

活检菌群具有不同的微生物群组成，缺乏保护性的

双歧杆菌和拟杆菌，但富含变形杆菌、链球菌、支

原体和 mtDNA，后者通常在先天免疫和应激标志物

升高的患者中增加 [13]。这些数据描述了白癜风患者

的特异性皮肤和肠道微生物群，以及白癜风患者皮

肤生态失调、线粒体损伤和免疫之间的联系。  

既往有关微生物群在白癜风中的作用的研究很

少，然而，各研究间仍然存在一定的差异，这些包

括：印度的一项比较白癜风病变和非病变的研究报

告了皮肤病变内生态失调，α-多样性减少 [17]，非病

变皮肤部位与健康对照组相似。我国的一项研究比

较了窄带 UVB 治疗白癜风前后 α-多样性的变化，发

现白癜风病变在治疗前 α-多样性较高，治疗后 α-

多样性降低 [18]。在我国的另一项研究中，α-多样性

在进展期和稳定期白癜风中未见差异 [19]。此外，法

国的一项研究报告白癜风患者 α-多样性高于健康受

试者，白癜风病变与非病变之间 α-多样性无显著差

异 [13]。日本的一项研究结果显示白癜风患者体内细

菌和真菌菌群 α-多样性升高 [11]。然而，由于这些研
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究样本量小，白癜风微生物群生态失调的概念仍然

存在争议。此外，皮肤的微生物群在不同的身体部

位有明显的差异 [20]，但这些研究并没有标准化采样

皮肤病变部位。  

近年来，由细菌、真菌和其他微生物组成的皮

肤微生物菌群已成为皮肤病学研究的一个重点领域
[5]。皮肤微生物菌群在维持皮肤健康和调节免疫反应

中起着至关重要的作用。然而，对皮肤微生物群的

作用及其与白癜风病理生理的关系的全面理解仍有

待阐明。根据目前有关微生物组和免疫系统的概念，

我们预测调节皮肤及肠道菌群生态环境可能促进皮

肤健康并延缓白癜风发作，故十分有必要在皮肤和肠

道微生物群与白癜风相关性方面进行进一步的研究。 

2 体液成熟剂在白癜风治疗中的应用 

维吾尔医学是一种历史悠久的民族医学，其中“体液

论”是其核心理论之一，体液质分为胆液质、血液质、黏

液质和脾液质，体液的平衡状态决定了人体的健康状况，

体液成熟剂在维吾尔医学中扮演着重要的角色，是维吾尔

医学中用于调节人体体液平衡的重要药物。体液成熟剂主

要作用包括调节体液黏稠度、改善体内环境、破坏致病微

生物生存环境，以及促进体液平衡。白癜风是一种以皮肤

色素脱失为特征的疾病，其病因复杂，可能与遗传、自身

免疫、神经内分泌等多种因素有关。维吾尔医学中白病（白

癜风）是由于体内黏液质的异常变化沉淀在皮肤和黏膜，

使排泄力和改造力功能发生紊乱而影响皮肤的着色能力，

皮肤出现白斑为主要的物质失调类疾病。体液成熟剂在治

疗白癜风方面显示出一定的潜力。白癜风患者经体液成熟

剂治疗后，睡眠、食欲较前改善，脉象温和，舌苔变淡，

大小便通畅，有精神、有活力，白色色素脱失斑外界缩小、

有黑色素点生成，病情得到控制、改善。体液成熟剂可能

通过调节肠道菌群生态环境，进而影响白癜风的治疗效果。

肠道菌群与人体健康有着密切的联系，它们参与了人体的

许多生理过程，包括免疫系统的调节、营养吸收、代谢等。

因此，通过调节肠道菌群，可能有助于改善白癜风的病情。

在一项临床研究中，使用体液成熟剂和清除剂治疗白癜风，

结果显示治疗后患者白斑面积显著减小，色素点面积显著

增加，且有较高比例的患者达到痊愈或显效[21]。这表明体

液成熟剂可能对白癜风的治疗具有积极的影响。然而，目

前的研究还不足以全面了解体液成熟剂如何影响肠道菌

群以及其对白癜风的具体作用机制。未来的研究可以进一

步探讨体液成熟剂对白癜风患者肠道菌群变化的影响，以

及这种变化如何与白癜风的治疗效果相关联。通过深入研

究，可以为白癜风的治疗提供更多的科学依据和新的治疗

方法。 
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