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基于网络药理学和分子对接探讨小儿风热清合剂（口服液）治疗甲型流感
的潜在作用机制 
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摘  要：目的  基于网络药理学和分子对接方法，筛选小儿风热清合剂（口服液）防治甲流的活性成分、潜在靶点和作用机

制。方法  首先从中药系统药理学数据库分析平台（TCMSP）及 BATMEN-TCM 数据库获取小儿风热清合剂（口服液）成

分数据及预测靶点，从 GeneCards 数据库获得甲型流感治疗靶点。随后通过功能富集揭示潜在靶点涉及的功能，并利用

Cytoscape 软件构建“药材–活性成分–潜在靶点”网络，基于 STRING 数据库构建潜在靶点的蛋白相互作用网络。最后对

关键靶点与成分进行分子对接验证。结果  共筛选到小儿风热清合剂（口服液）活性成分 192 个，潜在靶点 141 个。基于

“药材–活性成分–潜在靶点”网络以及分子对接技术，筛选到排名靠前的关键活性成分 17 个，排名靠前的核心靶点分别为

前列腺素内过氧化物合酶 2（PTGS2）、热休克蛋白（HSP90AA1）、前列腺素内过氧化物合酶 1（PTGS1）、一氧化氮合酶 2

（NOS2）、过氧化物酶体增殖物激活受体 γ（PPARG）、肾上腺素能受体 β2（ADRB2）。共筛选出 2 747 个基因本体条目，富

集到 176 条与药物防治甲型流感相关的通路。小儿风热清合剂（口服液）防治甲型流感作用主要与外界刺激应答、信号转

导、氧化应激和病毒感染通路等相关。分子对接结果显示，核心靶点与活性成分间结合稳定。结论  小儿风热清合剂（口服

液）可能通过抑制甲型流感病毒增殖、抑制机体炎症和调节免疫等多种途径，发挥对甲型流感的防治作用。 
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Abstract: Objective  Based on network pharmacology and molecular docking methods, the active components, potential targets and 

mechanism of Xiaoer Fengreqing Mixture (Oral Liquid) in the prevention and treatment of swine flu were screened. Methods  Firstly, 

the composition data and prediction target of Xiaoer Fengreqing Mixture (Oral Liquid) were obtained from TCMSP and BATMEN-

TCM database, and the treatment target of H1N1 was obtained from GeneCards database. Then, the function of the potential target is 

revealed by functional enrichment, and the "medicine-active ingredient-potential target" network is constructed by using Cytoscape 

software, and the protein interaction network of the potential target is constructed based on the STRING database. Finally,  

                                         

收稿日期：2023-09-07 

基金项目：河北省重点研发计划项目（22372501D）；邯郸市科学技术研究与发展计划项目（21112093033）；邯郸市科学技术研究与发展计划

项目（22313014001） 

作者简介：王梦蕾，女，研究方向为中药学。E-mail: wangml@hanyao.com.cn 

*通信作者：刘会云，女，研究方向为中药学。E-mail: liuhy@hanyao.com.cn 



第 38 卷第 12 期  2023 年 12 月      现代药物与临床    Drugs & Clinic      Vol. 38 No. 12 December 2023 

   

·2972· 

the molecular docking verification was carried out between the key targets and components. Results  A total of 192 active components 

and 141 potential targets of Xiaoer Fengreqing mixture (oral liquid) were screened. Based on the “medicinal material-active ingredient-

potential target” network and molecular docking technology, 17 key active components were selected. The top core targets were 

prostaglandin endoperoxide synthase 2 (PTGS2), heat shock protein (HSP90AA1), prostaglandin endoperoxide synthase 1 (PTGS1), 

nitric oxide synthase (NOS2), peroxisome proliferator activated receptor gamma (PPARG) and adrenergic receptor β 2 (ADRB2). A 

total of 2747 GO items were screened and enriched to 176 pathways related to drug prevention and treatment of H1N1. The preventive 

and therapeutic effect of Xiaoer Fengreqing Mixture (Oral Liquid) is mainly related to external stimulus response, signal transduction, 

oxidative stress and virus infection pathway. The results of molecular docking showed that the binding between the core target and the 

active component was stable. Conclusion  Xiaoer Fengreqing Mixture (Oral Liquid) may play a role in the prevention and treatment of 

swine flu by inhibiting the proliferation of influenza A virus, inhibiting inflammation and regulating immunity. 

Key words: Xiaoer fengreqing Mixture (Oral Liquid); influenza A; network pharmacology; molecular docking; active ingredients 

 

流行性感冒（简称流感）是一种十分常见的由

流感病毒感染引起的具有季节流行性特点的传染性

呼吸道疾病。据统计，全球范围内每年约有 10 亿人

感染流感，300 万～500 万重症病例，30 万～50 万

死亡病例，严重威胁人类健康[1]。目前感染人群的

主要是甲型和乙型流感病毒，其中甲型流感病毒抗

原性多变，传染性强，在全球范围内流行[2]。儿童是

流感尤其是甲型流感（简称甲流）的高发人群，感

染后容易出现危重症病例[3]。目前临床上常用的抗

病毒治疗药物包括奥司他韦、扎纳米韦和阿比多尔

等化学药，以及连花清瘟胶囊（颗粒）、金花清感颗

粒、疏风解毒胶囊和银黄口服液等中成药[4]。传统

中药因其多成分、多靶点的特点，在甲流等多种感

染性疾病的预防和治疗中展现出天然的优势[5]。 

小儿风热清合剂（口服液）是在经典名方银翘

散的基础上，综合考虑小儿感冒会出现的咳嗽咳痰、

鼻塞流涕、咽红肿痛、发热甚至高热、消化不良等

症状，辨证加减研制而成，由金银花、黄芩、连翘、

板蓝根、柴胡、牛蒡子、荆芥穗、石膏、栀子等 20

味中药材组成[6-7]。2021 年《儿童流行性感冒中西医

结合防治专家共识》将小儿风热清合剂（口服液）

作为流感风热犯卫证的治疗推荐用药[8]。临床试验

证实，小儿风热清合剂（口服液）治疗儿童甲流，

用药 5 d，病毒转阴率为 100%，痊愈率为 88.33%，

表明小儿风热清合剂（口服液）治疗小儿甲流具有

良好的有效性和安全性[9]。目前对于小儿风热清合

剂（口服液）防治甲流的药效物质基础和作用机制

的研究还较少。 

网络药理学基于系统生物学理论，以网络的形

式解释中药复杂的作用模式，能够分析人体的健康

状态和药物的有效靶点[10]。该方法通过构建“药物–

成分–靶点”网络，能够筛选出药物发挥作用的关

键成分和潜在靶点，为药物与疾病间的关系提供新

的理解。目前网络药理学已被广泛应用于中药治疗

各种疾病的研究中，如流感、高尿酸血症、缺血性

心脏病和子宫内膜异位症等[11-16]。分子对接技术通

过分析空间结构和相互作用力，将小分子对接到大

分子中，从而实现药物设计或是结构优化[17]。通过

分子对接可以从空间结构角度验证药物分子与靶点

蛋白之间的结合。 

本研究通过构建小儿风热清合剂（口服液）防

治甲流的“药物–活性成分–潜在靶点”网络，筛

选出小儿风热清合剂（口服液）防治甲流的关键成

分以及潜在靶点，通过功能富集来揭示其影响的信

号通路和调控功能，利用分子对接技术从空间结构

上验证这些成分与潜在靶点之间的相互作用，从而

为小儿风热清合剂（口服液）防治甲流提供一定的

理论基础。 

1  方法 

1.1  小儿风热清合剂（口服液）活性成分筛选 

针对小儿风热清合剂（口服液）中的 20 味药

材，分别在中药系统药理学数据库分析平台

（TCMSP，https://tcmsp-e.com）[18]和 BATMEN-TCM

（http://bionet.ncpsb.org.cn/batman-tcm）数据库[19]中

进行检索，并对结果进行合并，获得小儿风热清合剂（口

服液）的基本成分。随后根据口服生物利用度（OB）≥

30%和成药相似性（DL）≥0.18 对其进行筛选，获得

小儿风热清合剂（口服液）的活性成分。其中 OB 为

口服药物由肠胃吸收并经过肝脏达到体循环血液中

药量的百分比，DL 为化合物与已知药物的相似性。 

1.2  小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶点

筛选 

使用 TCMSP 对小儿风热清合剂（口服液）所有

活性成分进行检索，获得小儿风热清合剂（口服液）

http://bionet/
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发挥作用的预测靶点。同时使用关键字“influenza A”

在数据库 GeneCards（https://www.genecards.org/）[20]

中进行检索，获得甲流相关的潜在靶点。取两集合

的交集，作为小儿风热清合剂（口服液）防治甲流

的潜在靶点。 

1.3  “药材–活性成分–潜在靶点”网络的构建 

使用 Cytoscape 软件[21]构建小儿风热清合剂

（口服液）防治甲流的“药材-活性成分-潜在靶点”

网络，对网络基本参数进行，并根据节点的度

（degree）值对活性成分和潜在靶点分别进行排序，

筛选排名靠前的活性成分和潜在靶点。 

1.4  潜在靶点蛋白互作网络的构建 

在 STRING 数据库（https://cn.string-db.org/）[22]

中检索小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶

点，物种设置为 Homo sapiens，根据检索结果构建

蛋白互作网络。将网络导出使用 Cytoscape 软件绘制

网络图，并通过计算网络连接度筛选网络中 top 20 核

心蛋白。 

1.5  小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶点

功能富集分析 

基因本体（GO，http://geneontology.org/）[23]主要

包括生物过程（BP）、分子功能（MF）和细胞组分

（CC）3 个独立的部分。京都基因和基因组数据库

（KEGG，https://www.kegg.jp/）是一个用于基因功能

系统分析的数据库，其中的 PATHWAY 包含了分子

相互作用网络（通路）在基因层面的描述[24]。本研

究使用 R 语言（https://www.r-project.org/）中的

clusterProfiler[25]对小儿风热清合剂（口服液）抗流

感的潜在靶点进行 GO 和 KEGG 富集分析，并对结

果进行可视化，揭示其涉及的主要信号通路和调控

功能，了解其可能发挥作用的分子机制。 

1.6  分子对接 

在 Pubchem 数据库（https://pubchem.ncbi.nlm.nih. 

gov/）[26]中下载活性成分的 3D 空间结构。在 Uniport

数据库（https://www.uniprot.org/）[27]中下载潜在靶

点的 3D 空间结构。使用 PyMol 软件[28]对潜在靶点

进行预处理，包括去除水分子和配体。使用

Autodock 软件[29]进行活性成分和潜在靶点的分子

对接，主要内容包括分子加氢、计算电荷、对接范

围选定和分子对接。活性成分和潜在靶点之间的结

合能≤−5 kJ/mol 时认为两者的结合较为稳定。对接

结果通过 PyMol 软件进行可视化。 

2  结果 

2.1  小儿风热清合剂（口服液）中活性成分 

从小儿风热清合剂（口服液）20 味药材中，成

功获得了 192 种无重复的活性成分，但在数据库中

没有检索到僵蚕对应的活性成分。活性成分种类较

多的药材包括甘草、板蓝根、黄芩、赤芍、连翘和

金银花，对应种类数目分别为 92、39、36、29、23、

23。部分活性成分见表 1。 

表 1  小儿风儿清合剂（口服液）关键活性成分及其源药材 

Table 1  Key active ingredients of Xiaoer fengreqing mixture (Oral Liquid) and its source medicinal materials 

活性成分 化学分类 来源药材 

槲皮素（quercetin） 黄酮类 金银花、连翘、柴胡、栀子、甘草、炒六神曲 

木犀草素（luteolin） 黄酮类 金银花、连翘、薄荷、荆芥穗、桔梗、淡竹叶 

山柰酚（kaempferol） 黄酮醇类 金银花、连翘、柴胡、牛蒡子、栀子、甘草 

汉黄芩素（wogonin） 黄酮苷类 连翘、黄芩、防风 

柚皮素（naringenin） 黄烷酮类 薄荷、枳壳、甘草 

β-谷甾醇（beta-sitosterol） 甾醇类 金银花、连翘、板蓝根、牛蒡子、黄芩、栀子、赤芍、枳壳、防风 

β-胡萝卜素（beta-carotene） 萜类（四萜） 金银花、牛蒡子 

金合欢素（acacetin） 黄酮类 板蓝根、薄荷、荆芥穗、黄芩、桔梗 

黄芩素（baicalein） 黄酮苷类 黄芩、赤芍 

豆甾醇（stigmasterol） 甾醇类 金银花、板蓝根、柴胡、荆芥穗、黄芩、栀子、赤芍、芦根、苦杏仁 

芦荟大黄素（aloe-emodin） 蒽醌类 薄荷 

左旋千金藤啶碱（L-spd） 生物碱类 苦杏仁 

鞣花酸（ellagic acid） 多酚类 赤芍 

三裂鼠尾草素（salvigenin） 多酚类 黄芩 

巴马汀（palmatine） 生物碱类 石膏 

胀果香豆素甲（inflacoumarin a） 香豆素类 甘草 

小檗碱（berberine） 生物碱类 石膏 
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2.2  小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶点 

小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶点

筛选结果如图 1 所示，首先从 TCMSP 中获得 284

个无重复的小儿风热清合剂（口服液）靶点，随后

从 GeneCards 中获得了 2 737 个与甲型流感相关的

潜在靶点。将两部分取交集后，获得了 141 个小儿

风热清合剂（口服液）抗甲流的潜在靶点。 

 

图 1  小儿风热清合剂（口服液）抗甲流潜在靶点筛选结果 

Fig. 1  Screening results of potential targets of Xiaoer 

Fengreqing Mixture (oral liquid) against influenza A 

2.3  “药材–活性成分–潜在靶点”网络的构建 

如图 2 所示，“药材–活性成分–潜在靶点”网

络由 352 个节点组成，其中正方形节点代表小儿风

热清合剂（口服液）药材（19 种），三角形节代表活

性成分（192 种），圆形节点代表潜在靶点（141 种）。

从整体网络来看，除芦根、炒六神曲和淡竹叶外，

每种药材皆含有多种抗甲流活性成分，活性成分与

潜在靶点之间为多对多的相互作用模式。体现了中

药成分复杂，多途径、多靶点发挥作用的特点。 

如图 3 所示，所有药材中，甘草含有的抗甲流

活性成分种类最为丰富，高达 72 种，黄芩、板蓝

根、连翘、防风和金银花等次之。排名靠前的活性

成分主要为黄酮类，包括槲皮素（quercetin）、木犀

草素（luteolin）、山柰酚（kaempferol）、汉黄芩素

（wogonin）、柚皮素（naringenin）等，此外还有植 

 

图 2  “药材–活性成分–潜在靶点”网络 

Fig. 2  “Medicinal materials-active ingredients-potential 

targets” network 

物甾醇类如 β-谷甾醇（beta-sitosterol）、豆甾醇

（stigmasterol）；萜类如 β-胡萝卜素（beta-carotene）；

蒽醌类如芦荟大黄素（aloe-emodin）；生物碱类如左

旋千金藤啶碱（L-spd）、巴马汀（palmatine）、黄连

素（berberine）；多酚类如鞣花酸（ellagic acid）等，

这些活性成分很有可能是发挥药效的关键成分。其

中槲皮素作用的潜在靶点最为丰富，高达 90 种，栀

子、柴胡、连翘、金银花和炒六神曲均含有该成分。

潜在靶点包括前列腺素内过氧化物合酶 2

（PTGS2）、热休克蛋白（HSP90AA1）、前列腺素内

过氧化物合酶 1（PTGS1）、钙调蛋白 3（CALM3）、

雌激素受体 1（ESR1）、一氧化氮合酶 2（NOS2）

和丝氨酸蛋白酶 1（PRSS1）等，这些潜在靶点可能

作为药物作用位点，调控机体表达，发挥抗甲流作

用。其中 PTGS2 能够与 179 种抗甲流活性成分相互

作用，几乎涵盖了所有活性成分。 

 

 

 

图 3  活性成分和潜在靶点连接度 

Fig. 3  Active ingredients and potential targets with connectivity 
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2.4  潜在靶点蛋白互作网络的构建 

如图 4 所示，潜在靶点蛋白互作网络由 139 个

节点和 3 278 条边构成，节点代表潜在靶点，点的

大小及颜色深浅反映对应度的高低，边代表 2 个潜

在靶点之间存在相互作用。网络中除了跨膜蛋白 2C

（ ITM2C）和嘌呤霉素敏感性氨肽酶蛋白抗体

（NPEPPS）没有与任何一个潜在靶点相连外，其他

所有潜在靶点之间皆存在相互作用。整个网络的平

均连接度为 47，表明这些潜在靶点之间的相互作用

较为密切。其中矩阵形式排列的为连接度前 20 名

的潜在靶点，包括蛋白激酶 B1（AKT1）、肿瘤坏死

因子（TNF）、白细胞介素-6（IL6）、肿瘤蛋白 p53

（TP53）、白蛋白（ALB）、白细胞介素-1β（IL1B）

和基质金属蛋白酶-9（MMP9）等。这些潜在靶点在

整个蛋白互作网络中占据关键地位，其变化能给网

络带来较大的影响。 

2.5  小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶点

功能富集分析 

如图 5 所示，点的大小代表对应功能或通路富

集的基因数目，颜色代表显著性。共富集到 2 545 个

BP、53 个 CC、149 个 MF 和 176 个 KEGG 通路。

小儿风热清合剂（口服液）防治甲流潜在靶点涉及

的 BP 主要包括对各种物质和刺激的反应，如外源

性刺激、氧化应激、活性氧、肽和细菌来源分子等。 

 

图 4  潜在靶点蛋白互作网络 

Fig. 4  Potential target protein interaction network 

对应分子主要定位在细胞膜、囊泡腔和转录调节复合

物等。这些分子行使的主要分子功能包括转录因子、

核受体、磷酸酶结合、蛋白酶结合和细胞因子等。涉

及的通路包括脂质与动脉粥样硬化、糖尿病并发症中

的晚期搪基化终产物及其受体（AGE-RAGE）信号通

路、IL-17 信号通路、丙/乙型肝炎和前列腺癌等。表

明这些靶点多作为受体调控细胞对外源信号的反应，

可能影响炎症性病变、病毒感染和细胞癌变等过程。 

                                             

 

                                               

 

图 5  潜在靶点 GO 功能富集分析及 KEGG 通路 

Fig. 5  GO Functional enrichment analysis of potential targets and KEGG pathway 
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2.6  分子对接 

除了槲皮素、木犀草素、山柰酚、柚皮素等在

药材中广泛存在且公认具有抗病毒、抗炎作用的黄

酮类活性成分外，还发现有许多非黄酮类活性成分。

排名前 10 的活性成分和排名前 10 的非黄酮类活性

成分，除去重复成分，共计 17 个。其中胀果香豆素

甲无 3D 空间结构，其余 16 个成分分别和潜在靶点

进行分子对接。如图 6 所示，其中活性成分按排名

顺序从上至下，潜在靶点按排名顺序从左至右。每

个方格代表 1 对活性成分和潜在靶点的分子对接结

果，对应背景颜色反映结合能的大小，越低颜色越

深，数字为对应结合能，大字体代表其低于阈值的

数值，红色字体代表结合能低的 4 对活性成分和潜

在靶点，筛选进行后续对接模式的可视化。整体来

看，160 对分子对接中有 133 对能够形成较为稳定

的结构。活性成分角度看，柚皮素、β-胡萝卜素、豆

甾醇能够和所有前 10 的潜在靶点形成稳定结构。从

潜在靶点角度看，ESR1、PTGS1、PRSS1 和 ADRB2

能够和所有前 10 的活性成分形成稳定结构，

HSP90AA1、PTGS1、ESR1、PRSS1 和 ADRB2 能够

和所有前 10 的非黄酮类活性成分形成稳定结构。 

选择 4 对结合能低的活性成分和潜在靶点进行

分子对接模式的探索，如图 7 所示，其中青色分子

为活性成分，橘黄色为潜在靶点，蓝色为氢键。 

 

 

 

 

 

 

图 6  有效分子和潜在靶点分子对接的结合能 

Fig. 6  Binding energy between effective molecules and 

potential targets in molecular docking 

β-carotene 和 ADRB2，以及 stigmasterol 和

PTGS1 之间没有发现氢键相互作用。β-sitosterol 通

过1个氢键与PRSS1的Arg-71相互作用。β-sitosterol

通过 1 个氢键与 PTGS1 的 Cys-41 相互作用。这些

结果从分子结构上验证了活性成分和潜在靶点之间

的相互作用关系。 

 

 
 

 

图 7  有效分子和潜在靶点分子对接模式 

Fig. 7  Molecular docking model of effective molecules and potential targets 
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3  讨论 

甲流是由甲型流感病毒引起的一种急性呼吸道

传染病，每年呈季节性流行[8]。多数患者为自限性，

但仍有部分患者发展为重症，因此其预防和治疗对

人类健康尤为重要。小儿风热清合剂（口服液）由

经典名方银翘散加减而来，是纯中药制剂，安全性

高，婴幼儿可服用。本研究从小儿风热清合剂（口

服液）中筛选得到了 192 个活性成分，141 个防治

甲流的潜在靶点，通过富集分析揭示了这些潜在靶

点涉及的功能和通路，并通过构建的“药材–活性

成分–潜在靶点”网络筛选较为核心的活性成分和

潜在靶点，最后通过分子对接从空间结构角度对活

性成分和潜在靶点的相互作用进行了验证。 

针对小儿风热清合剂（口服液）防治甲流活性

成分排名靠前的部分进行了文献检索，发现前 10 名

的关键活性成分中大多数是具有抗病毒、抗菌、抗

炎和抗氧化功能的黄酮类化合物（7/10）。其中槲皮

素能够与病毒膜表面蛋白相互作用从而阻止病毒进

入，如单纯疱疹病毒和甲流病毒，同时还能与病毒

复制所必须的特定蛋白酶相互作用阻止其复制，如

丙型肝炎病毒、艾滋病毒和新型冠状病毒[30]。木犀草

素能够抑制病毒外壳蛋白Ⅰ复合物的表达，影响甲

流病毒的进入[31]。山柰酚能够抑制 MAPKs 途径，

抵抗流感引起的炎症[32]。柚皮素和黄芩素能够在安

全浓度下有效的抑制甲流核蛋白的产生[33]。除了黄

酮类成分，排名靠前的还有植物甾醇类如β-谷甾醇、

豆甾醇，萜类如 β-胡萝卜素，蒽醌类如芦荟大黄素，

生物碱类如左旋千金藤啶碱，多酚类如鞣花酸等。

研究表明β-谷甾醇能够通过阻断视黄酸诱导基因蛋

白Ⅰ信号传导和干扰素介导的有害免疫反应，缓解

由流感病毒产生的急性肺损伤[34]。芦荟大黄素可以

降低病毒诱导的犬肾细胞病变效应，并以浓度依赖

的方式抑制甲型流感病毒的复制[35]。日本开展的一

项随机、双盲、安慰剂对照、平行组临床试验表明，

在年龄小于 40 岁的亚组中，与安慰剂组相比，联合

服用 β-胡萝卜素和短乳杆菌KB290可以对流感病毒

感染起到显著预防作用（流感发病率：试验组为 1.9%，

安慰剂组为 3.9%）[36]。在 1 项斑块减少中和实验中，

结果显示当浓度为 50 mmol/L 时，鞣花酸抑制了＞

50%的斑块形成，实验证实了鞣花酸的抗甲流病毒

活性[37]。 

这些已有的研究结果验证了小儿风热清合剂

（口服液）防治甲流的物质基础。针对潜在靶点排名

靠前的部分进行了文献检索。PTGS2 编码一种炎

症介质环氧合酶-2 蛋白，在甲流病毒感染后期，其

转录和翻译被下调，导致宿主的防御水平降低，从

而促进病毒复制过程[38]。HSP90AA1 编码细胞表面

的热休克蛋白，甲流病毒的血凝素通过与其结合介

导病毒的进入[39]。NOS2 是一种炎症因子，研究发

现其在抵抗甲流病毒感染宿主后引起的其它致病

菌感染中起到重要作用[40]。PPARG 被认为是细胞

因子风暴调节的潜在位点，流感感染会使其表达下

调，同时其稳定表达能够控制由病毒感染引起的促

炎反应[41]。ADRB2 可以通过介导去甲肾上腺素响

应多种 Toll 样受体信号，快速诱导分泌 IL-10，从

而阻断多种促炎细胞因子的分泌[42]。此外，有研究

证实，槲皮素、木犀草素等黄酮类成分可与血管紧

张素转化酶Ⅱ结合，作用于 PTGS1 发挥抗病毒作用
[43]。基于以上研究，小儿风热清合剂（口服液）核

心靶点相互作用所涉及的 PTGS2、HSP90AA1、

PTGS1、NOS2、PPARG、ADRB2 等靶点可能是小

儿风热清合剂（口服液）防治甲流的潜在核心靶点。 

潜在靶点的富集结果显示，小儿风热清合剂（口

服液）能够影响甲流、乙型肝炎、丙型肝炎、疱疹

病毒感染和人巨细胞病毒感染等通路，体现了其抗

病毒的活性。此外还涉及 IL-17、PI3K-Akt、HIF-1、

FoxO 和 MAPK 等信号通路，表明其可能通过调控

这些通路分子来实现抗病毒。针对活性成分和潜在

靶点之间的相互作用，通过分子对接的方式进行了

模拟，发现排名靠前的活性成分和潜在靶点多数能

够在空间结构上形成较为稳定的结构，符合中药多

靶点的作用机制。 

综上所述，本研究基于网络药理学对小儿风热

清合剂（口服液）防治甲流的成分基础和作用机制

进行了初步探索，揭示了小儿风热清合剂（口服液）

发挥药效可能影响的功能和通路，可进一步结合实

验手段进行验证，这些结果可为相关研究提供参考

和帮助。 
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