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摘   要：电磁辐射作为一种广泛存在的物理现象，会对微生物产生复杂且深远的影响。了解辐射影

响下微生物的状态变化和功能调整，有助于揭示微生物的环境响应机制，发现潜在的威胁人类健康的

风险因素。基于对文献资料的分析，本文首先探讨了不同类型的电磁辐射，包括微波、红外线、紫外

线、X 射线和 γ 射线对微生物的损伤；接着从多组学层面阐述电磁辐射造成微生物损伤的分子机制；

最后揭示了电磁辐射改变人体微生物组组成和结构与多种疾病发生发展间的潜在联系。 
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Abstract: Electromagnetic radiation is a widespread physical phenomenon and exerts complex 
and profound effects on microorganisms. Understanding the state and function changes of 
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microorganisms exposed to radiation is helpful to reveal the environmental response 
mechanisms of microorganisms and discover potential risk factors that threaten human health. 
By reviewing the relevant articles, we first discuss the damage of different types of 
electromagnetic radiation, including microwave, infrared, ultraviolet, X-rays, and γ-rays, to 
microorganisms. Furthermore, we elaborate on the molecular mechanisms by which 
electromagnetic radiation damages microorganisms from multi-omics. Finally, we reveal the 
potential relationship between the changes in the microbiome composition and the development 
of diseases in humans exposed to electromagnetic radiation. 
Keywords: microorganisms; electromagnetic radiation; multi-omics; disease 
 
 

电磁辐射，又称电磁波，是由电场和磁场同

相振荡而产生的能量传递方式。电磁辐射以波的

形式在空间中传播，其传播方向垂直于电场与磁

场构成的平面，可以有效地传递能量和动量。电

磁辐射按波长从高到低排列主要可分为无线电

波、微波、红外线、可见光、紫外线、X 射线和

γ 射线。电磁辐射对微生物的影响是复杂多样

的，取决于电磁辐射的类型、剂量以及微生物的

特性。不同类型的电磁辐射各自具有独特的波长

范围和能量特性，作用于微生物时可能引发不同

的生物学效应。本文系统梳理了国内外多年来关

于电磁辐射影响微生物的研究成果，综述了电磁

辐射对微生物的损伤及其分子机制，旨在为后续

研究提供坚实的理论基础，为促进领域内的进一

步发展提供有力的研究线索。 

1  电磁辐射对微生物的损伤 
1.1  微波 

微波是波长介于 1 mm−1 m 的电磁波的统

称，在微生物灭活中表现出良好的效果，已广泛

应用于食品和医疗领域[1-2]。目前微波对微生物

的影响仍存在一些争议，尽管微波的热效应已被

广泛接受，但一些研究也指出微波可能通过非热

效应对微生物产生影响[3]。微波的热效应是指微

波能够引起分子振动，导致分子之间激烈摩擦，

从而产生热量。温度的升高会破坏微生物的蛋白

质、核酸等生物分子，降低其活性和稳定性，也

会加快微生物内部的化学反应速率，使微生物代

谢异常[4]。微波的非热效应表现为微波电场使微

生物细胞膜断面的电子分布发生改变，影响了细

胞膜周围的电子和离子浓度，从而改变了细胞膜

的通透性。非热效应会对微生物的细胞膜和分子

结构造成直接影响，导致微生物无法正常代谢，

引起细胞功能的紊乱[5]。 

1.2  红外线 
红外线的波长范围为 750 nm−1 mm，介于

可见光和微波之间。红外线主要通过热效应杀伤

微生物，是最传统的杀菌方式之一[6]。微生物吸

收红外线，将红外辐射的能量转换为热能，导致

微生物温度升高从而产生热效应。红外线也会导

致微生物所在区域的温度升高，进而影响微生物

的生存环境[7]。在热效应的作用下，微生物的细

胞结构受到损伤，蛋白质和核酸可能发生变性，

使微生物失去正常的遗传信息传递和复制功能，

进而导致微生物死亡[8]。 

1.3  紫外线 
紫外线按照波长可划分为 4 个波段，分别为

315−400 nm 的长波紫外线(ultraviolet radiation 
A, UVA)波段， 280−315 nm 的中波紫外线

(ultraviolet radiation B, UVB)，200−280 nm 的短
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波紫外线(ultraviolet radiation C, UVC)波段和

100−200 nm 的真空紫外线(ultraviolet radiation 
D, UVD)波段。不同的紫外线波段具有不同的生

物学效应[9]，尤其是 UVC 波段的紫外线具有很

强的杀菌能力，这是因为 DNA 所含的碱基中都

具有共轭双键，导致 DNA 在 260 nm 左右具有

吸收峰值[10]。紫外线正是通过破坏核酸结构实

现微生物的灭活，主要表现为紫外线照射下

DNA 或 RNA 上相邻的嘧啶以共价键相连接形

成嘧啶二聚体(pyrimidine dimer)[11-12]。这种损伤

影响了微生物的遗传物质，阻碍了其正常的生

存、复制和转录。其次，紫外线还会影响微生物

的蛋白质和酶，导致蛋白质的空间结构发生变

化，使微生物失去正常的生物学功能[13-14]。 

1.4  X 射线 
X 射线作为一种高能电磁辐射，与物质作用

时能引起原子或分子的电离过程，因此 X 射线

也属于电离辐射[15]。X 射线对微生物的影响主要

包括对其核酸和细胞膜的损伤。X 射线的高能量

光子能够直接或间接作用于微生物的 DNA，不

仅影响了 DNA 的完整性，还可能诱发基因突变，

使微生物的遗传信息受到不可逆转的破坏[16-17]。

细胞膜对于维持微生物细胞结构的完整性和功

能的正常运作至关重要。在 X 射线的影响下细

胞膜的脂质分子发生氧化和断裂，破坏细胞膜的

完整性，导致细胞内部物质泄漏，最终引起微生

物的死亡[18]。 

1.5  γ 射线 
γ 射线由放射性同位素产生，最常见的辐射

源是 60Co，其余包括 192Ir、139Cs 和 70Tm 等[19]。

γ 射线作为电离辐射的一种，对微生物的影响与

X 射线相似，但其频率比 X 射线更高，穿透能

力也更强。已有几种假说试图解释 γ 射线诱导

的细胞损伤机制，例如增加细胞膜通透性，阻

碍酶功能和产生放射性毒素[20]。然而，γ 射线

对 DNA 的直接和间接损伤仍是影响微生物的主

要原因。DNA 是细胞内电离辐射的主要靶标，γ
射线可以直接作用于微生物体内的 DNA，导致

DNA 链单链或双链断裂，使微生物的遗传物质

发生变化[21-22]。γ 射线也可以通过对水的电离作

用产生自由基，间接损伤 DNA，使微生物丧失

活性[23]。此外，γ 射线也能直接或间接作用于

蛋白质等生物分子，改变细胞内蛋白质的结构

和功能[24]。 

1.6  不同微生物对电磁辐射的耐受性不同 
不同种类的微生物对电磁辐射的敏感程度

存在很大的差异[25]。一些微生物如大肠杆菌对

电磁辐射较为敏感，较低剂量的电磁辐射就可以

对其造成致死性的损伤；而有些微生物如霉菌

和酵母菌则具有一定的辐射耐受性，需要较高

的辐射剂量才能对其造成损伤。此外，同一种微

生物由于所处的生长时期和生长条件不同，其对

电磁辐射的耐受性也存在差异[26-27]。Zeigler 等

研究发现[28]，一些微生物可以通过定向进化获

得一定的电磁辐射抗性。Wassmann 等[29]使用紫

外 线 周 期 性 照 射 枯 草 芽 孢 杆 菌 (Bacillus 
subtilis)，连续培养 700 代，发现在辐射环境下

不断进化的子代对紫外线的抵抗力增强，与母代

相比表现出 7 倍的抗辐射能力。Harris 等[30]使用

γ 射线辐照大肠杆菌(Escherichia coli) 20 个周

期，发现与母代大肠杆菌菌株相比，存活下来的

子代具有高度的抗辐射能力；通过基因组测序技

术检测大肠杆菌辐照后发生的基因突变，发现大

肠杆菌辐射抗性的增强与 recA、ruvB 等基因的

突变有关。这些基因的突变使微生物具有更加强

大的 DNA 损伤修复机制，从而快速有效地修复由

辐射造成的 DNA 损伤。此外，具有较强抗辐射

能力的微生物也可通过合成辐射吸收物质[31]、

调节活性氧(reactive oxygen species, ROS)清除

系统[32]等方式抵御或减缓辐射对细胞的损伤。 
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2  电磁辐射造成的微生物多组

学层面的分子效应 
2.1  电磁辐射对微生物基因组的影响 

基因组是一个生物体内所有基因的完整集

合，它包含了 DNA 中存储的遗传信息，决定了

生物的遗传特征和功能。DNA 是细胞生长、发

育、繁殖和遗传的重要物质基础，蕴藏着丰富的

遗传信息，同时也是电磁辐射作用于生物体的重

要靶分子之一。电磁辐射会造成碱基破坏、DNA
链断裂、DNA 交联等损伤，引起基因突变[33-34]。

任何微小的 DNA 变化都可能引起生物体性状改

变或死亡，使得物种的遗传稳定性得不到保证。

Alves 等 [35] 对紫外线辐照下的新月柄杆菌

(Caulobacter crescentus)进行基因组测序和分

析，在 10 株紫外线照射菌株中共发现 32 个独特

突变，与未辐照组存在明显差异；其中 27 个突

变为单碱基对替换，C:G→T:A 突变是最常见的

突变类型，其次是 A:T→G:C 突变，并且发现的

基因组突变呈现出不均匀的空间分布，突变多发

生在每个复制子的后半部分，表明复制末端区域

的易变性更高。Hieke 等[36]将大肠杆菌暴露于致

死剂量的电离辐射中，并通过单细胞凝胶电泳可

视化细胞中的 DNA 双链断裂；研究者使用荧光

显微镜观察发现，未辐照组可观察到长长的

DNA 尾巴，而辐照后失活的大肠杆菌细胞无明

显的 DNA 尾巴；这表明电离辐射引起了广泛的

DNA 损伤，研究者估计每 100 Gy 的剂量将导致

大肠杆菌基因组产生 3−5 个 DNA 双链断裂。 

2.2  电磁辐射对微生物转录组的影响 
转录组是指在特定时间和环境条件下，细胞

内的所有基因被转录成 RNA 的总体。转录过程

由 RNA聚合酶将 DNA模板转录成 mRNA分子，

这些 mRNA 分子将用作蛋白质合成的模板。通

过转录组研究可以了解微生物细胞在辐射环境

下所表达的基因信息及其调控机制，揭示微生物

在电磁辐射压力下的适应性和响应机制[37-38]。

Wintenberg 等[39]使用 3 种不同的放射性核素源

辐照大肠杆菌，分别在辐照的第 1 天和第 15 天

检测大肠杆菌 mRNA 的表达水平，研究大肠杆

菌短期或长期暴露于低剂量电离辐射下的全局

转录反应。转录组学分析结果显示，3 种放射性

核素源对大肠杆菌基因表达的影响显著；暴露于
239Pu 会立即诱导大肠杆菌应激，辐照第 1 天和

第 15 天分别有 590 个和 11 个基因差异表达；暴

露于 3H 的大肠杆菌则反应延迟，但在长期诱导

下表现出广泛的差异表达，辐照第 1 天和第 15 天

分别有 46 个和 2 137 个基因差异表达；55Fe 在

研究的每个时间点触发相似水平的转录激活，辐

照第 1 天和第 15 天分别有 1 144 个和 661 个基

因差异表达；这些差异表达的基因涉及核膜、氨

基酸和铁载体的生物合成途径、转运系统、RpoS
调控以及氧化应激[39]。Li 等[40]采用 60Co 作为辐

照 源，对 γ 射 线辐照 后的 耐辐 射动 球菌

(Kineococcus radiotolerans)转录组进行测序和分

析；与未辐照组相比，共筛选出 143 个差异表达

基因，其中 DNA 修复基因表达上调，代谢相关

基因表达下调；在 γ 射线的影响下，耐辐射动球

菌中与 DNA 损伤修复和活性氧清除相关的基因

表达上调，在抵抗电离辐射中起着关键作用。 

2.3  电磁辐射对微生物蛋白组的影响 
蛋白质是生物体内执行各种生化功能的关

键分子，参与并调控多种生物过程。蛋白组是指

细胞内所有蛋白质的整体集合。蛋白组研究可以

揭示细胞内蛋白质的种类、数量、结构和相互作

用等信息，从而深入了解细胞的功能和生物过

程。相比于基因组或转录组，研究蛋白质组可以

更好地了解细胞内正在进行的功能过程，为微生

物的功能注释和系统生物学研究提供基础[41]。

Santos 等[42]利用红外光谱技术研究紫外线对不
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动杆菌(Acinetobacter sp.) PT5I1.2G 和假单胞菌

(Pseudomonas sp.) NT5I1.2B 蛋白质的影响，红

外光谱检测结果显示，紫外线照射后与蛋白质和

氨基酸有关的甲基和亚甲基带强度增加；亚甲基

带强度的增加可归因于细菌蛋白质组成在紫外

线诱导下发生变化，脯氨酸、赖氨酸、异亮氨酸、

谷氨酰胺和谷氨酸等富含 CH2 的氨基酸的比例

增加；紫外线对蛋白的影响还包括蛋白质二级结

构和芳香氨基酸的变化，蛋白质氧化产物的潜在

形成，以及蛋白质翻译后修饰水平的变化。

Bruckbauer 等[43]首次对电离辐射处理后的大肠

杆菌完整细胞进行质谱分析，成功定量到 13 262 个

肽与 1 938个蛋白质；通过蛋白组质谱分析发现，

1 000 Gy 的电离辐射对大肠杆菌蛋白质组造成

了广泛但适度的氧化损伤，影响了约 10%的已

鉴定蛋白质组，其中蛋白质羟基化是最主要的氧

化损伤；此外，电离辐射对大肠杆菌蛋白质组的

氧化损伤并非完全随机，甘油醛-3-磷酸脱氢酶

(glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, GAPDH)
的活性位点 Cys 残基是电离辐射氧化损伤的高

度特异性靶标。Cao 等[44]研究微波对蜡样芽孢杆

菌(Bacillus cereus)蛋白表达的影响；蛋白质组学

分析表明，微波处理导致 23 种蛋白质的表达水

平发生变化，几乎下调了所有参与氨基酸或蛋白

质合成和代谢的蛋白质，表明微波处理抑制了蜡

样芽孢杆菌氨基酸或蛋白质的合成和代谢功能；

超氧化物歧化酶(superoxide dismutase, SOD)表
达水平的下调，说明微波处理也抑制了细胞内自

由基的清除功能，生物功能紊乱进一步促进细菌

代谢失衡。 

2.4  电磁辐射对微生物代谢组的影响 
代谢组是指细胞内所有代谢产物的总体。代

谢产物是细胞内代谢反应的产物，包括葡萄糖、

氨基酸、脂类和核苷酸等。代谢组的研究可以揭

示细胞内代谢网络的状态和代谢途径的变化，帮

助理解微生物对环境变化的响应机制 [45-47]。

Brown 等[48]研究了 X 射线辐照后西瓦氏菌不同

生长时期的代谢反应，结果表明，在 X 射线的影

响下奥奈达湖希瓦氏菌(Shewanella oneidensis)的
代谢发生了显著的变化，相比于对数期和稳定

期，奥奈达湖希瓦氏菌在迟缓期的代谢变化最为

显著；采用傅里叶红外光谱进行代谢分析发现，

脂质相关的振动增加，而核酸、磷酸、糖类和胺

类的振动减少。这些结果表明 X 射线辐照使奥

奈达湖希瓦氏菌脂质代谢增强，使蛋白质和糖类

代谢减少，对细胞中核酸和蛋白质造成一定的损

伤[48]。Bhatia 等[49]比较了大肠杆菌和鼠伤寒沙门

氏菌(Salmonella typhimurium)在电离辐射辐照后

的代谢组学特征，采用气相色谱质谱法对未辐照

细胞、辐照后失活细胞和辐照后室温孵育 24 h
细胞中积累的初级代谢物进行非靶向检测，共检

测到 349 种不同的代谢物；在这两种微生物中，

不同处理组间的代谢物均存在显著差异，β-丙氨

酸、丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸的代谢途径都受

到了显著影响；且辐照后失活细胞组内差异明

显，说明细胞对电离辐射的直接反应各不相同，

涉及多条代谢途径以保护和修复细菌。 

2.5  辐照引起的生物分子变化对微生物表

型的影响 
表型是指生物体可以观察到的性状或特征，

是特定基因型与环境相互作用的结果。早在 20 世

纪 40 年代，人们利用紫外线、X 射线等物理因

素对微生物进行诱变育种，通过改变微生物基因

组获得具有理想表型的微生物突变体，例如高产

的青霉素生产菌[50]。电磁辐射作用下微生物的

DNA 结构遭到破坏，阻碍了 DNA 的复制，导

致碱基排列次序发生变化，并影响细胞内各种

生化过程，从而使微生物性状产生变化。电磁

辐射也会影响微生物的耐药性，基因突变是微

生物产生耐药性的重要原因之一。Oskouee 等[51]
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实验发现 γ 射线影响下的金黄色葡萄球菌

(Staphylococcus aureus)对多种抗生素的敏感性发

生变化，其中对哌拉西林(piperacillin)和多黏菌

素 B (polymyxin B)的耐药性显著增强。暴露于

电磁辐射下的微生物，其 DNA 结构的破坏以及

细胞内活性氧的过量产生均会加剧微生物基因

组的突变[33-34]。基因突变的微生物由于药物靶点

发生变化，降低与药物的亲和力，从而导致耐药

性的产生或增强，使药物无法发挥作用[52]。微

生物生物膜及其形成能力也会受到电磁辐射的

影响。Pezzoni 等[53]将铜绿假单胞菌(Pseudomonas 
aeruginosa)暴露于低剂量紫外线下，检测发现紫

外线可促进铜绿假单胞菌生物膜的形成。这一现

象可能与紫外线诱导下RecA蛋白的过量表达有

关，RecA 蛋白参与 DNA 的损伤修复，并刺激

生物膜的形成，从而抵抗紫外线带来的损伤；此

外，辐射环境下生物膜生成量的增加也有助于增

强微生物的耐药性，增加了电磁辐射改变微生物

耐药性的可能[54]。 

3  电磁辐射改变人体微生物组

成诱发疾病 
3.1  皮肤微生物组 

皮肤是人体最大的器官，作为人体与外界环

境的第一道屏障，能有效防止外界毒性物质和微

生物进入体内。同时，皮肤也为微生物提供了定

殖环境。在皮肤上寄居的微生物包括病毒、细菌、

真菌和螨类等，其中许多的微生物对人体是无害

的，甚至部分微生物还能够提供人类机体所不具

备的重要功能[55-56]。目前已有多项研究通过 16S 
rRNA 基因测序技术分析电磁辐射对人体皮肤微

生物组组成的影响。Burns 等[57]测试了紫外线是否

会改变人体皮肤微生物组。通过分析暴露于 UVA
或 UVB 波段紫外线下的皮肤拭子样本，发现辐射 
后 24 h 内皮肤微生物组的组成发生了改变。这种

变化的程度在个体之间差别很大，但也观察到一

些一般趋势，具体表现为蓝细菌门(Cyanobacteria)
增加，以及乳杆菌科(Lactobacillaceae)和假单胞菌

科(Pseudomonadaceae)的减少。Willmott 等[58]则

对阳光紫外线影响下的人体皮肤微生物组进行

了长期的检测，发现人体皮肤微生物组组成的改

变与追求阳光的行为有关。暴露于高强度的紫外

线下，会使变形菌门(Proteobacteria)的相对丰度

降低，但皮肤微生物群落结构会在 28 d 后恢复。 
皮肤癌是全球最常见的恶性肿瘤之一，其发

病机制复杂且尚不明确，但多数观点认为长期暴

露于紫外线照射是关键致癌因素[59]。紫外线照射

不仅能直接损伤表皮细胞，也会对皮肤微生物组

产生重大影响，从而影响皮肤健康。Burns 等[57]

实验发现几乎每一次将皮肤暴露于紫外线下，乳

杆菌科的相对丰度都会降低。乳杆菌已被证实在

维持皮肤健康方面起着有益的作用，补充约翰逊

氏乳杆菌(Lactobacillus johnsonii)能够防止紫外

线引起的损伤，保护皮肤免疫系统[60]。Voigt 等[61]

发现与健康皮肤相比，鳞状细胞癌中金黄色葡萄

球 菌 的 相 对 丰 度 增 加 ， 疮 疱 表 皮 杆 状 菌

(Cutibacterium acnes)的相对丰度降低。金黄色葡

萄球菌具有多种毒力因子和促炎因子，还可以通

过调节抗菌肽人 β-防御素-2 (human β-defensin-2)
的表达来促进肿瘤细胞的增殖[62]。痤疮丙酸杆

菌则具有一定的抗肿瘤发生和抗血管生成能

力 [63]。这些结果表明，紫外线影响下人体皮肤

微生物组结构的变化可能会增加患皮肤癌的风

险，皮肤癌的发生发展与皮肤微生物组的失调也

存在一定的关联。 
随着放射性仪器和放射性物质在医学和工

业中的广泛应用，电离辐射对人体皮肤微生物组

的影响也逐渐引起重视。放射性皮炎是一种炎症

性皮肤疾病，是患者接受放射治疗后常见的并发

症之一。目前研究多聚焦于放疗辐射对皮肤细胞



 

  

 

2616 JIN Xinghua et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2024, 64(8) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

的损伤，放疗辐射影响下皮肤微生物组的特征变

化迄今尚不明确。Ramadan 等[64]比较了放射性

皮炎患者和健康受试者的皮肤微生物组，发现放

射性皮炎患者的皮肤菌群多样性减少，肺炎克雷

伯氏菌(Klebsiella pneumoniae)、铜绿假单胞菌和

金黄色葡萄球菌显著富集。Hill 等[65]提出金黄色

葡萄球菌等致病菌在放射性皮炎发病中发挥很

大的作用，他们认为金黄色葡萄球菌阻碍了表皮

屏障的修复，加剧了炎症过程。综上，放疗射线

影响下皮肤微生物群的生态失调以及致病菌的

富集可能干扰免疫调节，导致放疗患者表皮恶化

损伤，加剧皮肤炎症反应。 

3.2  口腔微生物组 
口腔具有复杂且独特的解剖结构，不仅是消

化系统的起始点，也是呼吸系统的一部分。口腔

内具备相对恒定的温度、湿度和相对充足的营养

供给，拥有数量庞大的微生物群，从而形成了一

个完整且稳定的微生态系统[66]。口腔微生物组

在人体健康中也扮演着至关重要的角色，参与食

物消化和呼吸道健康的调节，对免疫系统的平衡

也有影响[67]。多项研究表明辐射会破坏口腔微

环境，改变口腔微生物组的结构。Hu 等[68-69]收

集头颈部肿瘤患者放疗前、放疗早期和放疗后期

的牙菌斑样本，共鉴定出 13 门 140 属，其中有

4 门 11 属在每个样本中均被检测到；放疗后操

作分类单元(operational taxonomic units, OTUs)
数量和核心微生物的相对丰度低于放疗前，放

疗后期也低于前期，表明辐射导致口腔微生物

多样性降低。Gao 等[70]进一步研究放疗辐射对

口腔菌群的影响，发现牙菌斑菌群的丰富度和

多样性随放疗剂量的增加而下降，在放疗后随

时间推移逐渐恢复；放线菌属(Actinomyces)、
韦荣氏球菌属 (Veillonella) 、普雷沃氏菌属

(Prevotella)、链球菌属(Streptococcus)和弯曲杆

菌属(Campylobacter)是口腔微生物群的优势菌

属，这些优势菌属的相对丰度在接受放疗辐射后

的不同时间点存在差异；其中，放线菌属和韦荣

球菌属的相对丰度在放疗后期就明显升高，放疗

结束后仍处于上升趋势，直至放疗结束后的   
第 1−3 个月。 

放射性口腔黏膜炎是辐射暴露引起的口腔

黏膜损伤，常见于接受放射治疗的头颈部肿瘤患

者。近年来，一些研究揭示了口腔黏膜炎的易感

因素，许多临床方案已建议使用益生菌阻止疾病

的发生发展[71]。然而，口腔微生物组在放疗期

间的结构变化和调节机制仍需要更进一步的研

究。Zhu 等[72]发现患者放射治疗期间口腔微生物

组结构逐渐改变，最终发展为严重黏膜炎的患者

的细菌 α 多样性显著降低，放线杆菌属

(Actinobacillus)丰度显著提高。Hou 等[73]研究了

放疗期间患者口腔微生物组的变化，发现普雷沃

氏菌属(Prevotella)、梭杆菌属(Fusobacterium)、
密 螺 旋 体 属 (Treponema) 和 卟 啉 单 胞 菌 属

(Porphyromonas)丰度表现出明显的动态同步变

化，这些菌属的峰值与严重黏膜炎发作相吻合。

这些特征表明，放疗射线影响下口腔微生物组的

失调可能加剧放疗患者黏膜炎的严重程度，人体

口腔微生物组结构的改变极有可能是口腔黏膜

炎的重要危险因素。 
放射性龋齿是头颈部肿瘤患者放射治疗后

的典型并发症，是一种进展迅速的牙体组织破坏

性疾病。放射治疗后口腔微生物组的变化被认为

是放射性龋病发生的潜在病因之一。Mougeot
等[74]分析了头颈癌患者放疗前后的口腔微生物

组变化，发现放射治疗后龋齿加重的患者口腔

中，变异链球菌(Streptococcus mutans)的相对丰

度大幅提高。变形链球菌作为龋齿的主要病原

菌，可以附着在牙齿表面形成稳定的生物膜，并

通过分解口腔中的碳水化合物产生多量酸，使牙

齿局部 pH 降低[75]。Wang 等[76-77]提出辐射也会
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改变变形链球菌的毒力基因表达和生物膜形成

能力，从而影响其致龋性。上述研究结果表明，

放疗射线可能将口腔微生物组从平衡状态转移

到与龋齿相关状态，并通过增强致龋菌的毒力，

增加放疗患者的患龋风险，进一步推动放射性龋

齿的发生发展。 

3.3  肠道微生物组 
肠道不仅是人体最大的消化器官，也是人体

最大的免疫器官，具有消化、吸收、免疫等重要

功能。同时，肠道为微生物提供了良好的栖息环

境，是人体另一个重要的微生物聚集地。肠道微

生物及其代谢产物在人类的营养、代谢、疾病等

方面发挥着巨大的作用[78-80]。因此，近年来肠道

微生物组研究逐渐成为研究者关注的热点。已有

多项研究表明[81-83]，电离辐射降低了肠道微生物

群的丰富度和多样性，肠道微生物组组成也发生

了很大变化，最一致的发现是电离辐射暴露后变

形菌门的相对丰度增加。Wang 等[84]探讨了肠道

微生物组与放疗辐射的相关性，研究发现放疗患

者肠道微生物组的 α 多样性显著降低，β 多样性

显著增加；厚壁菌门 (Firmicutes)和拟杆菌门

(Bacteroidetes)的相对丰度降低，这些微生物大

多数是益生菌，而变形菌门的相对丰度增加，大

多数为条件致病菌。这些变化可能导致肠道炎症

和其他肠道疾病的发生。 
放射治疗因其治疗肿瘤效果良好而广泛应

用于临床，但腹盆肿瘤患者接受放疗后易引发放

射性肠炎，表现为肠黏膜屏障受损、炎症因子增

加、病原体侵袭和内毒素释放增强等[85]。越来

越多的实验证据表明，肠道菌群稳态对保护肠道

具有不可替代的作用，肠道微生物群失调会诱发

多种肠道疾病。目前已有多项研究表明[86-87]，放

射性肠炎患者的肠道微生物组在组成和多样性

方面表现出明显的变化。在放射性肠炎患者中，

大多数属于放线菌门(Actinobacteria)或变形菌

门的条件致病菌丰度增加，属于厚壁菌门或拟杆

菌门的有益菌丰度减少[88]。当益生菌丰度降低

时，条件致病菌会加速繁殖并占据生态位，导致

肠道菌群紊乱，从而促进致病菌毒素释放，削弱

肠 道 屏 障 功 能 ， 使 肠 道 通 透 性 增 加 [89] 。

Gerassy-Vainberg 等[90]通过实验进一步证实了辐

射诱导下肠道微生物组的改变增加了肠道对辐

射损伤的易感性，诱发并加剧了放射性肠炎。综

上所述，肠道菌群失调作为肠道疾病的诱发因素

之一，在放射性肠炎的发病以及发展过程中也起

着重要作用。 
皮肤暴露于紫外线辐射后肠道微生物组的

变化是一个新概念。Bosman 等[91]研究了健康个

体皮肤暴露于窄带 UVB 辐射对肠道微生物组的

影响，结果发现反复暴露于紫外线辐射使志愿者

肠道微生物群的 α 多样性显著提高，表现为

Shannon 指数和 Chao1 指数增大；同时，在门水

平上，紫外线辐射显著增加了厚壁菌门和变形菌

门的相对丰度，显著降低了拟杆菌门的相对丰

度；属水平上，毛螺菌属(Lachnospira)、有益杆

状菌属(Agathobacter)、多尔氏菌属(Dorea)等肠

道菌的相对丰度在辐射前后具有显著差异，这些

差异菌属主要富集于毛螺菌科(Lachnospiraceae)。
这些结果表明，紫外线辐射皮肤也会使肠道微生

物组发生明显的变化，可能存在一种皮肤-肠道

轴，通过改变人体肠道微生物组结构来调节肠道

稳态和健康。 

4  未来与展望 
随着科学技术的发展，电磁辐射在现代社会

的应用越来越广泛，环境微生物也难以避免地暴

露于电磁辐射下。环境微生物的数量、多样性以

及功能在电磁辐射环境中可能发生变化，这些变

化对环境乃至人体健康的影响已成为迫切需要

解答的问题。目前这方面的研究主要侧重于单组
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学层面，即基因组、蛋白质组等，但随着高通量

测序技术的飞速发展，开展多组学综合研究已成

为不可阻挡的趋势。未来通过多组学分析，可以

更为全面地描绘微生物在电磁辐射环境下的全

貌，深入挖掘微生物的环境适应性和生物学机

制，也有望为环境平衡和人体健康提供更准确的

风险评估。此外，长期监测人体微生物组在电磁

辐射环境下的变化也是未来研究的重点之一。了

解电磁辐射对人体微生物组组成和结构的演变

趋势，有助于揭示电磁辐射与相关疾病之间的潜

在关联，为相关疾病的预防和治疗提供科学依

据。在交叉领域的研究探索之路上，更需要研究

者们综合运用多学科知识，揭示电磁辐射引起的

复杂微生物效应。 
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