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摘  要：目的  通过网络药理学及分子对接技术探讨白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的作用机制。方法  运用 TCMSP、

ETCM 数据库获得白花蛇舌草的有效成分，并通过 TCMSP、SwissTarget Prediction、ETCM、CTD 数据库预测靶点，运用

UniProt 数据库将靶点进行标准化处理，以获取相应的药物靶点基因。利用 TTD、DrugBank、GeneCards、OMIM 数据库获

得再生障碍性贫血的靶点基因。将药物及疾病的靶点基因导入韦恩图绘制软件获得白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的潜在

靶点。使用 Cytoscape 3.7.1 软件构建“药物–成分–靶点–疾病”网络。将潜在治疗靶点导入 STRING 数据库，以进行蛋白

质相互作用（PPI）网络的分析。此外，利用仙桃学术数据库对潜在治疗靶点进行基因本体（GO）功能富集分析以及京都基

因与基因组百科全书（KEGG）通路分析。最后运用 AutoDock vina、PyMOL 等软件对白花蛇舌草有效化学成分和关键的靶

点基因进行对接验证。结果  共获得了 6 个白花蛇舌草的活性化合物成分，527 个白花蛇舌草的作用靶点基因和 2 141 个再

生障碍性贫血的作用靶点基因，其中白花蛇舌草与再生障碍性贫血共同作用靶点为 237 个。构建网络发现槲皮素、山柰酚、

豆甾醇、β-谷甾醇、多孔甾醇和 2-甲氧基-3-甲基-9,10-蒽醌为白花蛇舌草作用于再生障碍性贫血的主要化合物成分。通过 PPI

网络分析发现肿瘤蛋白 P53（TP53）、蛋白激酶 B1（Akt1）、肿瘤坏死因子（TNF）等为关键的靶点基因。富集结果显示主要

通过磷脂酰肌醇 3 激酶（PI3K）/Akt 和丝裂原活化蛋白激酶（MAPK）等信号通路对再生障碍性贫血起到治疗作用。分子对

接的结果表明白花蛇舌草的有效化学成分和再生障碍性贫血的靶点基因具有良好的结合性。结论  通过网络药理学和分子

对接探究发现白花蛇舌草可能通过多靶点和多通路发挥治疗再生障碍性贫血的作用。 
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Abstract: Objective  To explored the mechanism of action of H. diffusa in treating aplastic anemia by using pharmacology and 

molecular docking techniques. Methods  The effective components of H. diffusa were obtained using the TCMSP and ETCM 

databases, and the targets were predicted through TCMSP, SwissTarget Prediction, ETCM, and CTD databases. The targets were 

standardized using the UniProt database to obtain the corresponding drug target genes. The target genes for aplastic anemia were 

obtained from the TTD, DrugBank, GeneCards, and OMIM databases. The drug and disease target genes were imported into Venn 

diagram software to identify the potential targets of H. diffusa in treating aplastic anemia. The “drug – component – target – disease” 

network was constructed using Cytoscape 3.7.1 software. The potential therapeutic targets were imported into the STRING database 

for PPI network analysis. Xiantao Academic Database was used for GO functional enrichment analysis and KEGG pathway analysis 

of the potential therapeutic targets. Finally, molecular docking validation of the effective chemical components of H. diffusa and key 
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target genes was performed using software such as AutoDock Vina and PyMOL. Results  A total of 6 active compounds and 527 

target genes of H. diffusa, and 2 141 target genes of aplastic anemia were obtained, among which 237 common target genes were 

identified for H. diffusa and aplastic anemia. Network construction revealed that quercetin, isorhamnetin, stigmasterol, β-sitosterol, 

poriferasterol, and 2-methoxy-3-methyl-9,10-anthraquinone were the main chemical components of H. diffusa acting on aplastic 

anemia. PPI network analysis identified key target genes such as TP53, Akt1, and TNF. Enrichment results indicated that the therapeutic 

effect on aplastic anemia mainly occurs through the PI3K/Akt and MAPK signaling pathways. Molecular docking results showed good 

binding affinity between the effective chemical components of H. diffusa and the target genes of aplastic anemia. Conclusion  

Through network pharmacology and molecular docking exploration, it was found that H. diffusa may exert therapeutic effects on 

aplastic anemia through multi-target and multi-pathway mechanisms. 

Key words: Hedyotis diffusa Willd; aplastic anemia; quercetin; kaempferol; stigmasterol; β-sitosterol; poriferasterol; 2-methoxy-3-

methyl-9,10-anthraquinone 

 

再生障碍性贫血是一种骨髓造血功能衰竭的

严重血液疾病，主要由自身免疫性破坏引起，其特

征是外周血中红细胞、白细胞和血小板数量减少[1-3]。

常出现的临床症状为严重贫血、出血和感染，多发

于青壮年，统计表明再生障碍性贫血在我国的发病

率约为 0.74/10 万[3]。再生障碍性贫血发病机制复

杂，可能涉及骨髓微环境异常、免疫功能障碍、造

血干/祖细胞（HSPCs）缺陷等多种分子机制[4-5]，临

床常见 T 淋巴细胞异常活化（主要为 CD8+T 细胞）

释放 γ-干扰素（IFN-γ）和肿瘤坏死因子-α（TNF-α），

导致造血干细胞凋亡[6-8]。目前再生障碍性贫血的临

床治愈率不佳，西医常采用的方法包括免疫抑制疗

法（IST）和造血干细胞移植（HSCT），但这些方法

的有效性和安全性受到个体差异的影响，且长期治

疗容易引起消化道反应、激素水平紊乱、肝肾功能

损害以及 HSCT 治疗后常见的移植物抗宿主病

（GVHD）等问题[9-12]。中药可以通过多种途径和靶

点对机体的造血功能进行调节，从而有效防止这些

不良反应的出现。 

白花蛇舌草是茜草科耳草属植物白花蛇舌草

的全草，含有蒽醌类、黄酮类、多糖类等多种成分，

其味苦、性寒，具有清热利湿、解毒消痈等功效，

并具有不良反应较小、价格低廉、资源丰富广泛、

疗效显著等优点，是中医临床常用的免疫调节类中

药[13]。含有白花蛇舌草的基本方补髓生血颗粒能有

效提高再生障碍性贫血患者治疗的有效率和治愈

率[14]。于航等[15]提出，再生障碍性贫血患者若兼夹

热毒，常搭配白花蛇舌草、半枝莲等可清热解毒。

同时也有研究发现，白花蛇舌草在消化系统肿瘤、

非小细胞肺癌、结肠癌、卵巢癌及急性白血病等体

外实验中，通过调控不同信号通路及靶基因的表

达，均表现出抑制肿瘤细胞增殖、调节免疫机制和

诱导细胞凋亡的作用[16-20]。但白花蛇舌草的免疫调

节机制比较复杂，尤其是在与再生障碍性贫血相关

的研究中，白花蛇舌草可能作为一种新的治疗策略

而受到重视，特别是其活性成分的多靶点特性为开

发新药提供了新的思路。 

网络药理学作为一种新兴的研究方法，能从分

子水平上研究药物的有效成分、蛋白、基因与疾病

的相关性，从而揭示其潜在的治疗机制[21]。本研究

通过网络药理学与分子对接技术[22]，深入探讨了白

花蛇舌草在治疗再生障碍性贫血中的作用机制，旨

在为后续的实验研究及临床应用奠定理论基础。 

1  资料与方法 

1.1  筛选白花蛇舌草活性化合物及相关靶点 

从 TCMSP（https://tcmspw.com/tcmsp.php）和

ETCM（http://www.tcmip.cn/ETCM/index.php/home/）

中筛选出白花蛇舌草的有效成分和潜在靶点。根据

TCMSP 推荐，口服生物利用度（OB）≥30%的化

合物口服后吸收良好，代谢缓慢，类药性（DL）≥

0.18 的化合物适合药物开发，药物半衰期（HL）≥

4 的化合物在体内满足良好吸收的消除速度。因此，

本研究使用 OB≥30%、DL≥0.18、HL≥4 作为筛

选阈值。从 TCMSP、ETCM、SwissTargetPrediction

（http://swisstargetprediction.ch）、CTD（https://ctdbase. 

org/）数据库中筛选出与各成分相对应的靶点。对靶

点信息进行筛选后，在 UniProt 数据库（https://www. 

uniprot.org）中执行标准化处理，以获取相应的药物

靶点基因。 

1.2  收集再生障碍性贫血的靶点基因 

在 GeneCards（https://www.genecards.org/）、

OMIM（https://www.omim.org）、TTD（https://db. 

idrblab.net/ttd/）、DrugBank（https://go.drugbank.com/）

数据库中，使用关键词“aplastic anaemia”进行检索，

http://www.tcmip.cn/ETCM/index.php/
https://www/
https://www.genecards.org/）、OMIM（https:/www.omim.org）、TTD（https:/db
https://www.genecards.org/）、OMIM（https:/www.omim.org）、TTD（https:/db
https://go.drugbank/
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以获取与该疾病相关的靶点基因。去除重复项，得

到与再生障碍性贫血相关的靶点基因。 

1.3  筛选白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的潜在

作用靶点 

将获得的白花蛇舌草靶点基因和与再生障碍

性贫血相关的靶点基因导入仙桃学术（https://www. 

xiantaozi.com），以绘制韦恩图。通过靶点交集，从

中筛选出白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的潜在

作用靶点。 

1.4  构建“药物–成分–靶点–疾病”网络 

将白花蛇舌草活性成分、白花蛇舌草对再生障

碍性贫血的潜在作用靶点导入 Cytoscape 3.7.1 软

件，构建“药物–成分–靶点–疾病”网络。在该

网络中，节点表示药物、成分、靶点或疾病，节点

之间的边则表示它们之间的相互作用。节点的

degree 值由与之相连的边的数量决定，degree 值越

高，说明该节点在网络中的重要性越大。 

1.5  蛋白相互作用（PPI）网络的构建及核心靶点

的筛选 

STRING 数据库（https://cn.string-db.org）是用

于预测蛋白质间相互作用的重要工具。将白花蛇舌

草治疗再生障碍性贫血的潜在作用靶点导入该数

据库，并设定最小相互作用阈值≥0.4，同时选择人

类作为物种，从而构建 PPI 网络。将生成的 PPI 网

络结果以 TSV 格式导出，并利用 Cytoscape 3.7.1 软

件进行可视化分析。核心靶标筛选采用度中心性

（DC）、中介中心性（BC）、接近中心性（CC）、网

络中心性（NC）和特征向量中心性（EC）的中位数

作为截断值。选取 DC、BC、CC、NC、EC 5 项指

标前 8 位排名的交集作为核心靶点。 

1.6  基因本体（GO）功能富集分析和京都基因与

基因组百科全书（KEGG）通路富集分析 

使用 R 版本 3.6.3 及其相关软件包（包括

clusterProfiler、org.hs.egg.db、ggplot2）进行 GO 分

析和 KEGG 通路分析。运用 Benjamini-Hochberg

（BH）方法对 P 值进行调整后，设定 P＜0.01 为

具有统计学意义的阈值。GO 功能富集分析的内

容涵盖生物过程（BP）、细胞组分（CC）、分子功

能（MF）。 

1.7  核心成分与靶点的分子对接 

为了研究活性成分与枢纽靶点之间的关联，本

研究使用 AutoDock Vina 软件对白花蛇舌草治疗再

生障碍性贫血的主要成分和核心靶点进行分子对

接分析。关键靶点的三维结构来源于蛋白质数据库

（PDB，https://www.rcsb.org/）并以 mol2 格式下载。

使用 AutoDock 软件通过去除水、添加极性氢、计

算加斯特伊格电荷和调整网格盒大小来对蛋白质

的结构进行预处理。氢原子、加斯泰格电荷和可旋

转键被分配到配体上，运行分子对接并计算结合能

的值。结合分数越低，结合效果越好，＜−4.25 

kcal/mol（1 cal＝4.2 J）表明配体与靶标之间存在结

合活性；＜−5.0 kcal/mol 表明具有良好的结合活

性；＜−7.0 kcal/mol 表明具有较强的对接活性[23]。

本研究使用 Pymol 程序可视化分子对接结合图。 

2  结果 

2.1  收集白花蛇舌草活性化合物及潜在靶点 

本研究基于网络药理学评价方法指南进行了

网络药理学预测。从 TCMSP、ETCM 中检索了 96

个白花蛇舌草有效成分。根据药代动力学特征（OB≥

30%、DL≥0.18、HL≥4），从 96 个成分中筛选出

6 个有效成分，见表 1。使用 TCMSP、SwissTarget 

Prediction、ETCM、CTD 数据库确定白花蛇舌草有

效成分的药理靶点，使用 Uniprot 数据库确定了 527

个潜在靶点，见图 1。 

2.2  收集再生障碍性贫血的潜在作用靶点 

利用 TTD、DrugBank、GeneCards、OMIM 数

据库筛选到与再生障碍性贫血相关靶点，分别得到

4、1、2 132、100 个再生障碍性贫血作用靶点，去

除重复项后，最终获得了 2 141 个潜在的与再生障

碍性贫血相关的作用靶点，见图 2。 

表 1  白花蛇舌草活性成分信息 

Table 1  Active components information of Hedyotis diffusa Willd 

Mol ID 有效成分 OB/% DL HL 靶点数目 

MOL000098 槲皮素 46.43 0.28 14.40 345 

MOL000422 山柰酚 41.88 0.24 14.74 217 

MOL000449 豆甾醇 43.83 0.76  5.57 190 

MOL000358 β-谷甾醇 36.91 0.75  5.36 185 

MOL001659 多孔甾醇 43.83 0.76  5.34 100 

MOL001670 2-甲氧基-3-甲基-9,10-蒽醌 37.83 0.21 28.82  39 

 

https://cn.string-db.xn--org)-o84fui2y6az7n97ibq5bn1udevffzea765crdq8gcx0l0ll3uss8xn0vy7n.xn--pet/
https://cn.string-db.xn--org)-o84fui2y6az7n97ibq5bn1udevffzea765crdq8gcx0l0ll3uss8xn0vy7n.xn--pet/
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图 1  药物靶点数据库预测白花蛇舌草有效成分靶点 

Fig. 1  Drug target database predicts active ingredient 

targets of Hedyotis diffusa 

 

图 2  疾病靶点数据库预测再生障碍性贫血靶点 

Fig. 2  Disease target database predicts targets for aplastic anemia 

2.3  白花蛇舌草与再生障碍性贫血共同作用靶点

的筛选 

对筛选出的白花蛇舌草相关靶点与再生障碍

性贫血的作用靶点进行交集分析，绘制韦恩图得到

的结果提示白花蛇舌草与再生障碍性贫血之间存

在 237 个共同作用靶点，见图 3。 

 

图 3  白花蛇舌草与再生障碍性贫血作用靶点的韦恩图 

Fig. 3  Venn diagram of the action targets of Hedyotis 

diffusa and aplastic anemia 

2.4  “药物–成分–靶点–疾病”网络的构建分析 

将白花蛇舌草活性成分及再生障碍性贫血的

潜在作用靶点导入 Cytoscape 3.7.1 软件，以构建“药

物–成分–靶点–疾病”网络。最终形成的网络包

含 245 个节点和 711 条边，见图 4。 

 

图 4  “药物–成分–靶点–疾病”网络图 

Fig. 4  Network diagram of “drug - component - target - disease” 
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2.5  关键靶点基因的 PPI 网络分析 

利用 STRING 数据库构建的 PPI 网络分析结果

显示，该网络包含 236 个节点和 8 383 条边。通过

Cytoscape 3.7.1 软件对网络进行可视化展示，见图

5。在核心靶点的筛选中，选取了在 DC、BC、CC、

EC、NC 排名前 8 位的交集靶点，包括肿瘤蛋白 P53

（TP53）、β-肌动蛋白（ACTB）、白蛋白（ALB）、蛋

白激酶 B1（Akt1）、白细胞介素-6（IL-6）、肿瘤坏

死因子（TNF）、胰岛素（INS）、半胱天冬酶 3

（CASP3），见表 2。 

 

图  5  关键靶点基因的 PPI 网络（A）和 5 种算法交集靶点 PPI 网络图（B） 

Fig. 5  PPI network of key target genes PPI network diagram (A) and intersection of five algorithms with the target gene (B) 

表 2  白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的关键靶点 

Table 2  Key targets of Hedyotis diffusa in treatment of aplastic anemia 

Uniprot ID 靶点名称 DC EC BC CC NC 

P04637 TP53 192 0.123 2 563.820 0.845 180.478 

P60709 ACTB 188 0.124 1 540.788 0.833 175.021 

P02768 ALB 186 0.121 1 915.200 0.827 172.973 

P31749 Akt-1 185 0.124 1 273.600 0.824 172.930 

P05231 IL-6 184 0.124 1 100.947 0.821 173.157 

P01375 TNF 182 0.123 1 028.351 0.815 170.589 

P01308 INS 172 0.118 1 119.172 0.788 155.731 

P42574 CASP3 170 0.119   823.083 0.783 154.580 

2.6  GO 富集分析 

将 237 个靶点导入仙桃学术数据库进行 GO 富

集分析，P＜0.05 的 GO 条目被视为显著。根据功

能注释，绘制了排名前 10 位的气泡图，见图 6。在

GO BP 分析中，共识别出 3 245 个条目，主要包括

对外源性刺激的反应、对化学应激的反应、对氧化

应激的反应等；CC 分析中共获得了 117 个条目，

主要包括转录调控因子复合物、膜筏、膜微域等；

MF 分析中，获得了 141 个条目，主要有信号受体

激活物活性、DNA 结合转录因子结合、RNA 聚合

酶 II 特异性 DNA 结合转录因子结合、蛋白质丝氨

酸/苏氨酸/酪氨酸激酶活性等。 

2.7  KEGG 富集分析 

通过 KEGG 分析识别出了 192 条通路，并筛

选出排名前 20 位的通路绘图，见图 7。主要富集

的通路包括脂质与动脉粥样硬化、磷脂酰肌醇 3 激

酶（PI3K）/Akt 信号通路、人类巨细胞病毒感染

等，其中与再生障碍性贫血相关的通路有 PI3K/Akt

信号通路和丝裂原活化蛋白激酶（MAPK）信号通

路等。 
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图 6  GO 功能分析 

Fig. 6  GO function analysis 

 

图 7  KEGG 通路分析 

Fig. 7  KEGG channel analysis 

2.8  核心成分与核心靶点的分子对接验证 

将白花蛇舌草的核心成分与再生障碍性贫血

的核心靶点进行分子对接分析，以确定它们之间的

相互作用关系。针对 PPI 分析网络中的核心蛋白

TP53、ACTB、ALB、Akt1、IL-6、TNF、INS、CASP3

及在“药物–成分–靶点–疾病”网络中与再生障

碍性贫血治疗相关的核心成分包括槲皮素、山柰

酚、豆甾醇、β-谷甾醇、多孔甾醇、2-甲氧基-3-甲

基-9,10-蒽醌，进行了分子对接验证。结果显示，筛

选出的核心成分与核心靶点的结合能均＜−6.0 
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kcal/mol，见图 8。 

在白花蛇舌草的核心活性成分与关键靶点的

对接结果中，选取每个活性成分与靶点的最高对接

结合能进行 Pymol 可视化，见图 9。 

 

图 8  分子对接结合能热图  

Fig. 8  Molecular docking binding energy heat map 

3  讨论 

本研究通过网络药理学预测与分子对接验证，

系统揭示白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的“多成

分–多靶点–多通路”协同机制，为中医药治疗血

液病提供分子层面的科学依据。通过对活性成分与

共同靶点的进行拓扑分析，筛选出 TP53、ACTB、

ALB、Akt1、IL-6、TNF、INS、CASP3 8 个核心靶

点，并显示出 6 个关键活性成分分别为槲皮素、山

柰酚、豆甾醇、β-谷甾醇、多孔甾醇、2-甲氧基-3-

甲基-9,10-蒽醌。 

槲皮素作为白花蛇舌草中含量最丰富的黄酮

类成分，目前已知其具有抗氧化、抗炎、抗病毒、

抗肿瘤、降糖、调脂、免疫调节等多种药理作用[24]。

其可通过诱导 Th1 细胞产生 IFN-γ 和抑制 Th2 细胞

产生 IL4，发挥有益的免疫刺激作用[25]。有研究表

明，槲皮素通过细胞外调节蛋白激酶（ERK）/MAPK

信号通路对免疫细胞产生直接调节作用[26]。最新研

究发现槲皮素可用于治疗儿童和青少年的范科尼

贫血症[27]。山柰酚的药理作用十分出众，尤其在自 

 

图 9  关键化合物与核心靶蛋白分子对接可视化图 

Fig. 9  Molecular docking visualization of key compounds with core target proteins 

身免疫疾病方面，包括糖尿病、关节炎和哮喘[28-30]。

研究发现，山柰酚可以显著提升 Treg 细胞的免疫抑

制功能[31]。豆甾醇是一种具备多种生理活性的天然

产物，在多种疾病模型和临床实验中都具有较好的

抗炎功效，其通过对核因子-κB（NF-κB）通路和

NOD 样受体热蛋白结构域蛋白 3（NLRP3）炎症小

体调控并治疗神经炎症[32]。β-谷甾醇是最具代表性

的一种植物甾醇，具有抗炎、抗氧化、调节免疫系

统等多种药理活性[33]。最新研究表明 β-谷甾醇对卵

清蛋白（OVA）诱导的过敏性哮喘大鼠模型中

Th17/Treg 免疫失衡的调节具有重要作用[34]。 

通过 Cytoscape 软件的拓扑分析结果发现，

TP53、ACTB、ALB、Akt1、IL-6、TNF、INS、CASP3

为白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血的核心靶点。

TP53 作为细胞压力反应的重要调节因子，不仅能维

持基因组的稳定性和诱导细胞凋亡，还能在先天免

疫与适应性免疫之间的发挥协调作用。这种参与对

病原体的清除、免疫监视以及免疫原性细胞死亡具

有重要作用[35]。ALB 具有维持血浆渗透压、运输脂

肪酸、激素及药物等物质，同时具有抗氧化和调节
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免疫功能的作用。有研究表明，再生障碍性贫血患

者在积极治疗后 ALB 水平改变显著，提示 ALB 可

能在再生障碍性贫血病情发生发展中起到重要作

用[36]。Akt1 是 PI3K/Akt 信号通路的核心效应分子，

在细胞生存、增殖和代谢中发挥关键作用，激活

PI3K/Akt 信号通路可增强造血功能[37]。IL-6 是一种

多效性细胞因子，过度分泌 IL-6 与再生障碍性贫血

的发病有一定关联性。研究发现，经补髓生血颗粒

剂治疗后 IL-6 水平明显下降，同时再生障碍性贫血

患者的病情也有所好转，证实 IL-6 在再生障碍性贫

血发生发展中可能发挥重要作用[38]。TNF 是一种多

肽激素，也是单核细胞分泌的细胞因子，有研究发

现，TNF 水平与再生障碍性贫血的发展存在相关

性，为临床医生预测再生障碍性贫血发生和病情监

测、预后评估提供较为客观的参考依据[39]。CASP3

是 Caspase 凋亡家族的执行者，通过裂解下游蛋白

诱导程序性细胞死亡，CASP3 过度活化导致造血干

细胞凋亡，山柰酚可阻断 CASP3 活性中心，发挥抗

再生障碍性贫血的效果[40-41]。 

GO 功能富集分析显示，白花蛇舌草可能在细

胞膜、细胞质以及细胞核等各个部位，参与进行结

合反应，包含 DNA 结合转录因子结合、RNA 聚合

酶 II 特异性 DNA 结合转录因子结合等结合反应。

并在对外源性刺激的反应、对化学应激的反应、对

氧化应激的反应等多个 BP 中发挥不同作用。结果

提示，白花蛇舌草主要通过调控结合反应及细胞内

信号传导等干预再生障碍性贫血。KEGG 富集分析

结果显示，主要涉及与疾病有关的信号通路有高级

糖基化终末产物–受体（AGE-RAGE）、PI3K/Akt、

MAPK 等。说明白花蛇舌草治疗再生障碍性贫血可

能是多靶点、多通路共同发挥作用。 

分子对接结果表明，白花蛇舌草的核心活性成

分槲皮素、山柰酚、豆甾醇、β-谷甾醇、多孔甾醇、

2-甲氧基-3-甲基-9,10-蒽醌与 TP53、ACTB、ALB、

Akt1、IL-6、TNF、INS、CASP3 核心靶点的结合能

均小于−6 kcal/mol，提示药物与核心靶点均具有较

强的对接活性，其中豆甾醇与 TP53 的结合活性最

强，为−13.8 kcal/mol。结果提示白花蛇舌草可能通

过调节 PI3K/Akt、MAPK 等信号通路，作用于 TP53

等核心靶点，实现对再生障碍性贫血的有效治疗。 

4  结论 

本研究通过网络药理学系统性分析了白花蛇

舌草治疗再生障碍性贫血的作用机制，揭示白花蛇

舌草通过调节 PI3K/Akt、MAPK 等信号通路，作用

于 TP53 等关键靶点，从而实现治疗再生障碍性贫

血的效果。 
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