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《网络药理学评价方法指南》解读 1 
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摘  要：网络药理学是从生物网络的整体角度阐释疾病机制和药物作用机制的一门新兴学科。其研究理念契合了中医药学的

整体论思想，中医药领域也率先提出了网络药理学的核心理论——“网络靶标”理论。随着生物医药“大数据”、人工智能

时代的到来，网络药理学成为信息科学与医学生命科学交叉创新的一个重要突破口，也成为医药研究从还原论迈向系统论的

一个重要标志。目前，网络药理学的理论分析、算法开发等方面得到长足的进步，在传统医学与现代医学领域，特别是中医

药学领域，应用日益广泛。但是，由于缺乏规范的技术引领，网络药理学的发展仍面临着诸多挑战，特别在研究的可靠性、

规范性以及可验证性等方面还存在很多不足。为了进一步规范和引导网络药理学的研究，近期世界中医药学会联合会发布了

国际上第一个专门用于网络药理学评价的标准——《网络药理学评价方法指南》。针对该指南内容，通过分析网络药理学研

究过程中的关键影响因素，重点解读该指南相关技术要求的选择策略及其适用性，为从事网络药理学研究或审评人员更好地

使用该指南提供参考，以期促进网络药理学研究的良性发展。 
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Interpretation of Network Pharmacology Evaluation Method Guidance 
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Abstract: Network pharmacology, a new discipline to explain the mechanism of disease and the mechanism of drug action from the 
perspective of biological network, is well meet the holism of traditional Chinese medicine (TCM), while the core theory of network 
pharmacology –“network target” theory was also proposed by TCM researchers. With the advent of biomedical “big data” and AI era, 
network pharmacology has become an important breakthrough in the cross-innovation of information science and medical science, 
and an important symbol of medical research from reductionism to system theory. Nowadays, network pharmacology has made great 
progress in theoretical analysis and algorithm development and been widely used in the traditional and modern medical research 
field, especially for TCM. However, due to the lack of standardized technology guidance, the development of network pharmacology 
is still facing many challenges, especially in the aspects of reliability, standardability and verifiability. In order to further standardize 
and guide the research of network pharmacology, the World Federation of Chinese Medicine Societies recently released the first 
international standard for the evaluation of network pharmacology-“Network Pharmacology Evaluation Method Guidance”. Based 
on the content of the guideline, this paper analyzes the key influencing factors in the process of network pharmacology research, and 
mainly interprets the selection strategy and applicability of relevant technical requirements in it, so as to provide reference for researchers 
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or reviewers engaged in network pharmacology and promote the development of network pharmacology research. 
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中药复方是在中医整体观念、辨证论治思想指

导下，依据药性、药量、配伍等组成的具有特定主

治功效的中药处方，蕴含了深刻而复杂的科学内涵。

一般认为中药复方具有多成分、多途径、多靶点作用

的特点，但由于其有效性及安全性缺乏可量化的、客

观的数据支撑，要厘清中药复方的作用机制亦很困

难，这也成为中药难以被国际社会接受的重要原因。 
近年来，随着系统生物学、多向药理学、计算

生物学等学科的快速发展，以及人工智能和大数据

分析等前沿技术的交叉渗透，针对药物系统性研究

的一门新兴学科——网络药理学应运而生。网络药理

学强调从系统层次和生物网络的整体角度出发，解析

药物及治疗对象之间的分子关联规律，其研究理念与

中医药学的整体论思想不谋而合，被广泛应用于药物

和中药活性化合物发现、整体作用机制阐释、药物组

合和方剂配伍规律解析等方面，为中药复杂体系研究

提供了新思路，为临床合理用药、新药研发等提供了

新的科技支撑。事实上，中医药领域率先提出的“网

络靶标”理论已成为网络药理学的核心理论，网络药

理学的发展本身也表明中医药研究在方法学上能够

跻身、甚至引领国际相关领域的前沿。 
然而，随着网络药理学的影响力和应用日益广

泛，网络药理学在理论分析、算法发展和实际应用

等方面，面临着重要的发展机遇和挑战。整合临床、

实验的海量数据，结合科学验证，揭示药物对疾病

的调控机制，是网络药理学研究的主要任务。然而，

目前网络药理学研究存在质量良莠不齐、数据不够

规范、科学检验不足等问题，亟须建立严谨规范、

科学统一的网络药理学研究评价标准，以保障该新

兴学科的健康发展。 
鉴于此，近期由世界中医药学会联合会网络药

理学专业委员会、清华大学主持制订了国际第一部

《网络药理学评价方法指南》（以下简称“指南”），

2021 年由世界中医药学会联合会正式发布。本文对

于该指南的缘起、内容、意义做一解读。 
1  网络药理学研究现状 
1.1  网络药理学的起源与发展 

中医药在网络药理学起源和发展中发挥了关键

作用。网络药理学的发展可追溯至 20 世纪 90 年代。

清华大学李梢教授为突破当前以“单靶标”为特点

的还原论研究模式的局限，开始了以“网络靶标”

为特点的一系列开拓性探索：1999 年在中国科协首

届学术年会上率先提出中医药和生物分子网络之间

存在关联的假说[1]；2002 年提出中药方剂的作用机

制可能在于对复杂疾病的功能基因网络的影响，从

而发挥“多因微效”的整体调节作用，由此“涌现”

疗效[2]；2007 年 1 月利用生物信息学方法首次构建出

中医寒热证生物分子网络，发表了中医寒、热证候的

生物分子网络相关研究成果，并发现寒、热方剂的网

络调节效应[3-4]。同年 9 月提出中药方剂网络调节研究

框架[5]。随后，英国药理学家 Hopkins[6]于 2007 年 10
月提出“网络药理学（network pharmacology）”一词。

2008 年 3 月，李梢教授课题组进一步研发了基于生物

网络的致病基因高精度预测方法[7]，随后发展了基于

生物网络的药物组合协同作用确定方法[8]，获中国、

美国发明专利。2008 年 10 月 Hopkins 发表论文提出

网络药理学是“下一代药物研发模式”，内容涵盖系

统药理学、多向药理学等方面[9]。由此可见，我国学

者朝向中医药关键科学问题的深入探索，对于开启网

络药理学这一新兴学科方向具有奠基作用。 
近年来，以大数据、人工智能和高通量、多组

学技术为代表的方法高速发展，有效地促进了网络

药理学方法的发展和广泛应用。同时，网络药理学

也为分析海量生物医学数据提供了新的思路和方

法，为从数据到知识搭建了桥梁。在这种相互促进

下，网络药理学发展迅速，影响逐渐扩大。如图 1
所示，基于 Web of Science（WOS）和中国知识基

础设施工程（CNKI）中国学术期刊网络出版总库 2
个文献数据库进行网络药理学主题检索和数据分

析，发现国内外在网络药理学领域发表的文献数量

一直稳步快速增加（图 1-A、B）。统计分析显示，

传统医学的研究论文占网络药理学领域发表文献的

一半以上（图 1-C），表明传统医学是网络药理学的

重要组成部分。而在与传统医学有关的研究中，传

统中医药研究占比很大，从发展趋势上看中医药网

络药理学发展也很快（图 1-D）。此外，传统医学网

络药理学研究也广泛应用在印度、东南亚、非洲、

欧洲等多个国家和地区。 
1.2  网络药理学的核心理论 

网络药理学的核心是“网络靶标”。网络靶标概 
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A-WOS 数据库中网络药理学领域文献统计  B-CNKI 数据库中网络药理学领域文献统计  C-WOS 数据库中网络药理学领域发表传统医学相关文章

占比  D-WOS 数据库中中药药理学文献数量 
A-literature statistics in the field of network pharmacology in WOS database  B-literature statistics in the field of network pharmacology in CNKI database  
C-proportion of traditional medicine related articles published in the field of network pharmacology in WOS database  D-number of TCM pharmacological 
literatures in WOS database 

图 1  WOS 和 CNKI 数据库的网络药理学主题文献统计分析 
Fig. 1  Statistical analysis of network pharmacology literature based on WOS and CNKI databases

念由李梢教授首次提出，被“国际千名医学家”

（F1000）推荐为药理学必读论文[8,10]，并获得中国、

美国发明专利。网络靶标是指生物网络中，能够机

制性关联药物和疾病，并定量表示药物整体调节作

用机理的网络关键环节，包括关键分子、关键通路

或关键模块等[3]。网络靶标可从狭义和广义 2 方面

理解。狭义上，网络靶标可理解为在病证生物网络

中能够被药物干预的关键环节。广义上，网络靶标

可理解为一种建立药物和病证关联的研究模式，即

通过定性和定量研究病证生物网络中与病证表型相

关的局部生物网络模块的网络拓扑结构与动力学特

征等，识别其关键机制，进而设计药物干预病证生物

网络的关键环节、实现对病证表型的整体调控[8,10]。 
1.3  网络药理学研究的一般思路 

网络药理学的研究思路是将药物靶标和病证相

关分子共同映射于生物分子网络，以生物分子网络

为基础建立药物与病证的关联机制，分析药物的“网

络靶标-系统调节”机制。网络药理学认为药物成分

可能作用于相关于某一表型的网络靶标上，进而影

响网络靶标的静态关键结构或动态平衡，从而以系

统的方式干预细胞或个体层面的表型。以网络靶标

为核心的网络药理学的研究模式更全面系统地考虑

表型相关的诸多分子及它们之间的关系，并以网络的

形式进行描述和建立网络靶标模型，进而在网络靶标

的基础上预测药物对表型的干预结果并分析药物的

作用机制。图 2 展示网络药理学基础的工作流程，包 

 
图 2  网络药理学工作流程示意图 

Fig. 2  Workflow of network pharmacology 
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括网络靶标构建、网络分析和实验验证等多个环节。 
2  网络药理学研究面临的问题与挑战 
2.1  数据问题是制约网络药理学发展的首要因素 

网络药理学主要依赖于不同来源数据的整合分

析，而海量数据信息的出现，又给网络药理学发展的

带来了新的巨大挑战。具体来讲，主要包括 2 个方面。 
2.1.1  数据来源较为分散，整合难度大  数据库是

网络药理学的主要数据来源，但却存在不同数据库

的数据收录差异大、数据相对独立等问题。针对目前

常用的中药成分数据库[11-14]、疾病靶标数据库[15-18]、

生物分子相互作用数据库[19-26]进行分析，截止 2021

年 6 月各数据库收录情况对比如图 3-A～D 所示，

不同数据库之间信息量差异可达数百倍。其中，以

中药成分数据库中人参为例（图 3-E、F），在不同

数据库中成分数量最大相差 2.3 倍，而不同的数据

库或缺少通用的数据标识（CAS 号、PUBCHEM 
CID、化学通用名称等），或未提供化学结构下载，导

致数据信息缺乏有效关联，增加了数据整合的难度。

目前，网络药理学在具体研究中，既有采用单一来源

也有多个来源的，数据信息的丰富程度、数据整合的

规范性对研究结果的可靠性和可重现性有很大影响，

因此有必要加强对相关数据信息的规范和溯源。 

 

A-不同中药数据库中药物收录情况  B-不同中药数据库中化学成分收录情况  C-不同疾病靶标数据库中基因收录情况  D-不同生物分子相互

作用数据库中相互作用信息收录情况  E-不同中药数据库中人参成分收录情况  F-不同中药数据库中人参成分收录比较 
A-drug recorded in different TCM databases  B-chemical components recorded in different TCM databases  C-genes recorded in different disease 
target databases  D-biological interactions in different databases  E-ingredients from ginseng in different TCM databases, F-comparison of ingredients 
from ginseng in different TCM databases 

图 3  不同数据库目前的数据收录情况对比 
Fig. 3  Comparison of current data collection in different databases
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2.1.2  数据使用欠规范  由于不同来源数据对分析结

果的影响、不同数据库的适用性等问题尚缺乏较为系

统的研究，各类数据在使用过程难免存在不规范的问

题。仍以人参为例，通过检索 CNKI 数据库中以人参

单味药开展的网络药理学研究，截止 2021 年 6 月共有

研究论文13篇，发表时间集中于2019年之后（图4-A）。

从纳入分析的成分信息来看（图 4-B），大多来源于

单一数据库（TCMSP、TDT 和 BATMAN-TCM[27]），

且存在成分的名称或编号等关键信息缺失；从数据

的筛选过程来看（图 4-C），以数据库自带的参数筛

选为主[如 TCMSP 数据库中的口服利用度（oral 
bioavailability，OB）和类药性（drug likeness，DL）
参数]，少数采用了第三方软件预测（如 TTD、分

子对接）。然而，即便是相同的数据库和筛选策略，

纳入分析的成分也有所差别，实际上，TCMSP 数

据库中 OB＞30%和 DL＞0.18 的人参成分共 22 个，

其中有预测靶点的成分有 17 个，其中 3 篇文献成分

数存在差异（图 4-D），分析其原因主要包括筛选

OB 和 DL 阈值改变（成分数 33）、增加文献佐证成

分（成分数 26）等导致的成分增加以及未知原因导

致的成分减少（成分数 16）。 
2.2  规范网络分析是影响网络药理学研究重现性

的重要内容 
网络分析算法/软件的开发和应用，是推动网络

药理学技术发展的重要内容。从整体上来看，网

络分析的软件/算法主要涵盖 2 类，一类用于网络

构建基本信息的预测[7,28-29]；另一类是用于网络特

征分析[30-33]。一般情况下，算法和软件开发均需开

展严谨、规范的评价流程，在算法具体应用时，还

可能涉及参数选择等问题。以网络特征分析为例，

针对 CNKI 收录的网络药理学研究论文（截止 2021
年 6 月）中网络分析情况进行分析，如图 5 所示，

多数文献是将药物靶标与疾病靶标的共性靶标作为

网络药理学的分析结果，并未对构建网络进行有效

的网络分析和靶标筛选，而在开展拓扑参数筛选的

文献中，有筛选单一参数的，有筛选多个参数，对

于筛选条件的选择也较为混乱，缺少参考依据，网

络分析过程的规范性还比较欠缺。 

 

A-文献发表时间  B-人参的数据来源  C-人参成分数据筛选方法  D-纳入分析的人参成分数 
A-the published year for all literatures  B-the data source of ginseng  C-the data screening methods of ingredients from ginseng  D-the number of 
ginseng ingredient included in the literature 

图 4  CNKI 人参单味药网络药理学文献中成分数据分析 
Fig. 4  Analysis of ingredients in ginseng network pharmacology literatures of CNKI 
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图 5  CNKI 收录网络药理学研究论文中的网络拓扑分析现状 
Fig. 5  Current situation of network topology analysis in network pharmacology researches of CNKI

2.3  结果验证是保障网络药理学研究可靠性的重

要手段 
网络药理学研究的整个分析过程中蕴含了众多

不确定性因素。如果处理不当，会严重影响网络药

理学分析结果的准确性。一般来说，这些因素主要

包括以下几方面：①药效成分的不确定性。中药药

效物质基础一直都是中药研究的重点和难点[34]，多

数中药的药效成分及起效形式等尚不完全明确，很

难保证全部药效成分被纳入网络分析；②成分靶标

的不确定性。软件预测是网络药理学成分靶标获取

的主要方式，但不同软件、不同成分预测结果的差

异性较大[35]；③成分作用的不确定性，现有的分析

方法大多对所有中药成分一视同仁，但实际上不同

成分的量效关系以及与靶点的相互作用均存在差

别，且成分间还存在协同、拮抗等作用的情况[36-37]。

④疾病机制的不确定性，目前众多复杂性疾病的相

关分子机制还不清楚。 
针对这些不确定因素，建议从以下方面进行规

范。在数据方面，可加强源头控制，通过整合多个

来源的数据进行弥补，同时结合多种临床或实验方

法进行数据采集、检测和补充；在算法或软件方面，

建议使用前需仔细了解不同方法的适用范围、特点、

局限性，并加强不同方法的性能评价和评估；在结

果分析方面，也是最重要的一点，增强对分析结果

的验证，并根据分析结果的特点，选用适宜的检验

方法开展验证。值得注意的是，不同的验证方法本

身也存在一定局限性，因此在开展验证时，要强化

对分析结果的宏观把握以及对验证方法的过程管

理，例如，以验证药物的整体药效作用等为主，确

有效果后，再进一步验证具体的作用机制或靶点。 
本文对 CNKI 收录的网络药理学研究论文（截

止2021年6月）中研究结果的验证情况进行了分析，

如图 6 所示，根据对其摘要中关键词的检索，大多

数研究仅通过文献分析对结果的可能性进行推测，

只有不足 30%的研究对结果进行了实验验证，而这

其中约 1/3 的研究采用了体内外实验验证。由此可

见，多数网络药理学研究仍停留在前期的预测阶段，

高证据力、系统性的验证相对缺乏，因此，亟需加

强对其网络药理学研究结果的验证，特别是采用生

物学实验、临床试验等方式进行验证。 

 
图 6  CNKI 网络药理学研究论文开展结果验证的现状 

Fig. 6  Current situation of results validation in network pharmacology researches of CNKI
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3  网络药理学研究的评价策略 
基于上述分析，指南起草小组从网络药理学研究

的特点出发，系统梳理了网络药理学评价的主要策

略，并将相关内容纳入《网络药理学评价方法指南》。 
3.1  关于评价对象的考虑 

多学科交叉既是网络药理学研究的优势，同时

也给网络药理学的评价带来了巨大挑战。从应用需

求层面来讲，网络药理学的应用主要集中于药学和

临床医学两个领域，其中药学领域的应用主要包括复

方筛选优化、药效物质分析、药物相互作用、药物质

量控制方法以及药效作用机制分析等方面，临床应用

主要包括药物新适应症发现、药物不良反应预测、

疾病辅助诊疗技术开发等；从研究目的来讲，网络

药理学研究又可归类为数据库构建、分析算法研究、

作用机制分析和技术应用（包括临床诊疗技术研制

以及创新药物研发）等 4 个类别，其中数据库构建

和分析算法研究主要依赖于计算科学、网络科学相

关技术，作用机制分析主要依赖于生物医学和生物

信息学相关技术，技术应用主要依赖于临床试验和

制药。由此可见，网络药理学应用领域和研究目的

的差异，决定了网络药理学评价对象的多样性，评

价的内容和要求也有所区别，需针对不同的评价对

象开展差异性的评价。 
3.2  关于评价内容的确定 

由于网络药理学研究中不同评价对象所关注的

重点有所差别，需要评价的内容也有所不同，给网

络药理学评价带来了巨大挑战。综合考虑网络药理

学研究的特点，结合目前网络药理学研究存在问题，

本指南着重从整个研究过程中的共性因素出发展开

评价，旨在引导网络药理学研究进一步规范、合理。

从网络药理学的研究现状来讲，无论是网络药理学

的研究设计论证、技术报告评估，还是论文稿件评

审，往往需要结合评估人员自身的专业知识及对于

科学研究的基本要求进行判断，缺乏符合网络药理

学特点的、系统的、规范的评估流程，评估人员专

业背景差异对评估结果影响较大。从整体上来看，

网络药理学研究过程的可靠性、规范性和合理性等问

题往往备受关注，而根据网络药理学研究的一般分析

流程，又可分为数据的收集与筛选、网络的构建与分

析、结果的筛选与分析 3 个过程，不同过程所关心的

具体问题不同，因此，根据评价的过程分别设立相应

的技术内容（表 1）。具体来说，可靠性主要包括各类

数据及其关联信息的确定、数据的来源、软件算法或 

表 1  网络药理学评价的技术内容 
Table 1  Technical contents of network pharmacology 
evaluations 

评价内容 数据收集 网络分析 结果验证 

可靠性 数据来源 
数据信息 1 
关联信息 2 

软件算法 
分析方法 

验证方法 
模型构建 

规范性 信息提取 
信息转换 

算法实现 
分析路径 

验证流程 

合理性 数据溯源 
数据筛选 

分析指标 验证模型 
检测指标 

1-数据信息包括疾病、疾病靶标、药物、药物成分、成分靶标等 

2-关联信息包括蛋白质相互作用、基因与蛋白质对应关系、蛋白

质与代谢物相互作用、代谢物反应过程等 
1-data information includes disease, disease target, drug, drug 
component, component target, etc 
2-correlation information includes protein-protein interaction, 
gene-protein correspondence, protein-metabolite interaction, 
metabolite reaction process and so on 

分析方法的应用以及结果验证所采用的方法及其模

型；规范性主要是指相关技术应用的规范性，包括数

据的提取和转换、具体算法的实现、网络分析的路径、

结果验证所的操作流程等；合理性主要包括数据的溯

源性及其筛选方法、网络分析指标的选择、结果验证

所采用的模型及检测指标等。 
针对不同的评价对象，除满足数据信息的可靠

性、全面性和可溯源性等基本要求之外，数据库开

发还需关注数据的获取和处理方式，对数据规范性

的要求较高；分析算法研究更强调分析过程和分析

方法的准确性和稳定性，以及必要的结果验证；作

用机制分析更重视对网络分析结果的验证，由于疾

病发病机制往往比较复杂，因此实验模型的建立和

分析需更加全面、合理，必要时还需采用多个验证

方法；临床诊疗技术研制和创新药物研发则更加贴

近实际应用，对研究过程各个环节均有比较高要求

（表 2）。不同研究对象的研究侧重点分析如图 7 所

示，由此可见，网络药理学研究评价的具体要求需

根据不同的评价对象分别考虑。 
3.3  关于评价要素及评价指标的选择 

由于网络药理学评价对象和评价内容的多元

化，对于具体内容的评价要求、所采用的评价方式

也各不相同，因此应根据实际情况确定适合的评价

要素，选择相应的评价指标。可靠性评价方面，数

据收集过程主要考察相关数据的准确性、完整性、

可获取性，网络分析过程主要考察分析算法的正确 
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表 2  网络药理学的评价内容 
Table 2  Evaluation contents of network pharmacology 

评价内容 
疾病分析 药物分析 

数据库 
 

算法 
 

机制 
 

诊疗 
 

数据库 
 

算法 
 

机制 
 

药物 
 可靠性 数据来源 ● ● ● ● ● ● ● ● 

 数据信息 ● ● ● ● ● ● ● ● 
 关联信息 ● ● ● ● ● ● ● ● 
 软件算法 ○ ● ○ ○ ○ ● ○ ○ 
 分析方法 ● ● ● ● ● ● ● ● 
 验证方法 1 − ● ● ● − ● ● ● 
 模型构建 2 − ○ ● ○ − ○ ● ○ 
规范性 信息提取 ● − − − ● − − − 
 信息转换 ● − ○ ○ ● − ○ ○ 
 算法实现 − ● − − − ● − − 
 分析路径 − ● ● ● − ● ● ● 
 验证流程 − ● ● ● − ● ● ● 
合理性 数据溯源 ● ● ● ● ● ● ● ● 
 数据筛选 − − − − − − ● ● 
 分析指标 − ● ● ● − ● ● ● 
 验证模型 2 − ○ ● ○ − ○ ● ○ 
 检测指标 − ● ● ● − ● ● ● 
“●”基础性评价内容  “○”扩展性评价内容  “−”不作要求  1-验证方法主要包含临床、实验等方法  2-模型构建与验证模型中的“模型”
主要是指动物、细胞等模型 
“●” basic evaluation content  “○” extensible evaluation content  “−” does not require  1-verification methods mainly include clinical and experimental 
methods  2-“model” from model construction and validation mainly refers to animal, cell and other models 

 
图 7  面向疾病 (左) 和面向药物 (右) 的网络药理学评价侧重点分析 

Fig. 7  Emphasis point of network pharmacology evaluation for disease (left) and drug (right)

性、准确性和稳定性，结果验证过程主要考察验证

方法的可靠性以及结果的可重复性；规范性评价方

面，数据收集过程主要强调数据描述的完整性、数

据提取的明确性、数据处理的规范性，网络分析过

程主要强调分析流程的明确性、方法评价的规范性

及分析方法的可溯源性，结果验证过程强调实验操

作流程和结果分析的规范性；合理性评价方面，数

据收集过程主要评估数据的可溯源性及相关信息

提取和筛选策略的适用性，网络分析过程主要评

估分析方法和指标的适用性，结果验证过程主要

评估所采用评价模型及指标的适用性。涉及具体

的评价指标选择时，可参考相关分析过程中常用

的评价指标，如与数据检索准确性相关的准确率、

查准率等，与算法设计准确性相关的特异性、灵

敏度、召回率等，也可根据具体需求指定必要的

描述性要求作为评价指标，常用于规范性和合理

性评价。有关可靠性、规范性、合理性的评价指

标选择参考表 3～5。 
3.4  网络药理学评价的实施路径 

网络药理学作为多学科交叉下的新兴学科，发 

网络分析 结果验证 

数据收集 数据库开发 
算法开发 
机制研究 
诊疗发现 

0.40 
0.35 
0.25 
0.20 
0.15 
0.10 
0.05 
0 

网络分析 结果验证 

数据收集 
数据库开发 
算法开发 
机制研究 
诊疗发现 

0.40 
0.35 
0.25 
0.20 
0.15 
0.10 
0.05 
0 
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表 3  网络药理学可靠性评价要素与评价指标 
Table 3  Elements and indicators for reliability evaluation of network pharmacology 

评价过程 评价要素 评价指标 
数据收集 数据的准确性 准确率、查准率 

数据的完整性 查全率 
数据的可获取性 是否公开可获取 

网络分析 算法的正确性 算法功能的正确性、算法实现的正确性 
算法的准确性 准确率、特异性、灵敏度、召回率、F 值 
分析的稳定性 均方根误差、平均绝对误差 

结果验证 方法的可靠性 信度*、效度* 
结果的可重复性 一致率 

*信度、效度主要适用于采用临床研究、动物或细胞模型等进行验证的可靠性评价 
*reliability and validity are mainly applicable to the reliability evaluation verified by clinical studies, animal or cell models, etc 

表 4  网络药理学规范性评价要素及评价指标 
Table 4  Elements and indicators for standardization evaluation of network pharmacology 

评价过程 评价要素 评价指标 
数据收集 数据描述的完整性 数据内容的关键信息是否描述清楚 

数据提取的明确性 描述是否确切；提取规则和方式是否清晰 
数据处理的规范性 不同来源数据转换；对接方法的描述是否明确 

网络分析 分析流程的明确性 算法设计或网络分析的流程是否描述清楚 
方法评价的规范性 算法开发是否进行严谨的方法学评价 
分析方法的可溯源性 应用的分析方法或技术指标是否能够溯源 

结果验证 操作流程的规范性 采用的模型是否明确；操作流程的描述是否清楚 
结果分析的规范性 结果的评价指标是否明确；结果的描述是否客观、准确 

表 5  网络药理学合理性评价要素及评价指标 
Table 5  Elements and indicators for rationality evaluation of network pharmacology 

评价过程 评价要素 评价指标 

数据收集 数据的可溯源性 依据描述信息能否溯源相关数据 

信息提取的合理性 检索关键词的选择与研究目标是否相符；检索关键词是否完备 

信息筛选的合理性 数据筛选原则是否符合研究内容的相关要求；选择的筛选指标是否能达到筛选要求 

网络分析 分析方法的适用性 采用的网络分析方法是否与研究目标相符合 

分析指标的合理性 选择的分析指标是否满足网络分析的需求 

结果验证 模型的适用性 采用的模型与研究目标是否相关、是否具有代表性 

评价指标的合理性 评价指标是否符合研究目标要求 
 
展过程不可避免会产生各种各样的问题，因此，本

指南制定的首要原则是对网络药理学的研究进行规

范和引导。在开展网络药理学评价时，应从保障网

络药理学研究的科学性和严谨性出发，设定必要的

门槛，对于达不到基本要求的研究，应建议并督促

其进行补充和完善，对于已达到基本要求的研究，

可根据具体情况，鼓励开展多样化的评价。从评价

的具体实现过程来讲，应当结合网络药理学多学科

叉特点组织评价小组，根据具体的研究对象和目标

确定拟评价的具体内容，并根据基础性评价和可扩展

性评价要求实施评价，具体的评价过程可参考图 8。 

4  结语与展望 
网络药理学是大数据、人工智能、生物信息时代，

为了理解中医药整体作用机理而诞生的新兴、前沿、

交叉学科[38]。网络药理学将病证相关生物分子和药物

作用靶标共同映射于生物分子网络来理解复杂疾病

和系统性诊疗；运用计算和实验相结合的模式对中药

方剂的物质基础、生物效应及其作用机制进行整合

性研究；能够帮助理解中药传统功效的科学内涵，

是符合中医药特色的原创性科学研究方法。因此，建

立一套严谨规范、科学统一的网络药理学研究评价标

准，将有助于该新兴学科快速、健康与有序发展。 
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图 8  网络药理学的评价过程 

Fig. 8  Evaluation process of network pharmacolog

该标准也同样适合于“网络毒理学”[39]、“系统药

理学”[40]、“整合药理学”[41]等相关领域。 
《网络药理学评价方法指南》[42-43]是以网络药理

学的核心理论“网络靶标”为基础，建立网络药理

学评价的规范性标准，推动基于“网络靶标-系统调

节”的研发模式成为更严谨、更科学、更普适的新

一代药物研究范式，推动网络药理学更规范地开展

计算、实验、临床应用。《中医杂志》《中国新药与

临床杂志》等刊物评价该标准为中医药领域第一个

正式制定的关于新兴学科的国际标准，走出中医药

原创研究引领交叉学科国际发展的关键一步[44-45]。

由于网络药理学研究的多样性、复杂性，以及目前

研究水平与条件的局限性，其评价方法尚有诸多问

题亟待进一步解决。网络药理学研究在未来也需要

进一步规范化数据、发展原创算法、提高算法精度、

紧密结合实验及临床，进行充分的科学检验，需要

更为深入地挖掘中医药整体特色和原理，需要信息

学科与医学生命科学学科更为深入地交叉创新。《网

络药理学评价方法指南》未来也将结合网络药理学

研究以及多学科的发展，不断修订和完善。 
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