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基于生物信息学分析重度抑郁症的氧化应激相关基因及靶向防治中药筛选
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摘 要： 目的  采用生物信息学方法探究重度抑郁症（MDD）的氧化应激相关差异基因的表达模式及筛选相关的中药。方

法  首先通过基因表达综合数据库获取数据集，利用R软件 limma包筛选差异基因，从Genecard 数据库获取氧化应激差异基

因，利用韦恩图映射共有基因。其次对氧化应激差异基因进行基因本体（GO）和京都基因与基因组百科全书（KEGG）分

析，接着构建蛋白质-蛋白质相互作用（PPI）网络筛选氧化应激的关键基因，接着进行免疫细胞浸润分析。最后利用

Coremine Medical预测靶向中药。结果  经筛选共得到差异表达基因 202个。KEGG 富集分析集中在吞噬体，白细胞经内皮

层迁移（TEM），脂肪细胞因子等通路。通过 PPI网络和LASSO确定了与MDD氧化应激密切相关的 2个关键基因为MOG

和AIF1。ROC曲线显示 2个关键基因具有很高的诊断价值。最后在GSE39653数据集中验证了以上Hub基因的显著差异表

达。免疫通路富集显示，MDD组与健康组相比，静息态的NK细胞明显增高，T滤泡辅助细胞明显减少。利用Coremine 

Medical预测人参、茶树根、西红花等可作为预防或治疗MDD的靶向中药。结论  通过生物信息学分析得到MDD的氧化应

激差异基因，预测了14种治疗MDD的首选中药，如蜂蜜、人参、茶树根等。
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Abstract: Objective  Bioinformatics methods were used to explore the expression patterns of oxidative stress-related differential 

genes in patients with major depressive disorder (MDD) and screen related traditional Chinese medicines. Methods  Firstly, datasets 

were acquired through the GEO database and differential genes were screened using the limma package in R software. Differential 

oxidative stress genes were selected from the Genecards database, and common genes were obtained using a Venn diagram. 

Secondly, the differentially expressed genes related to oxidative stress were analyzed using Gene Ontology (GO) and Kyoto 
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Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) pathway analysis. Then a protein-protein interaction (PPI) network was constructed 

to identify Key genes for oxidative stress. Then the immune cell infiltration analysis was performed. Finally, Coremine Medical was 

used to predict targeted traditional Chinese medicines. Results  After screening, a total of 202 differentially expressed genes were 

identified. KEGG enrichment analysis indicated that DEGs were mainly enriched in phagosome, Leukocyte transendothelial 

migration, Adipocytokine signaling pathway. Through the protein interaction (PPI) network and LASSO, the two key genes closely 

related to oxidative stress in MDD were identified as MOG and AIF1. The ROC curve showed that two Hub genes had high 

diagnostic value. The significant differential expression of these Hub genes was validated in the GSE39653dataset. Immunological 

pathway enrichment showed that compared to the healthy group, the NK cells resting in the MDD group were significantly 

increased, and the Follicular helper T cells were significantly reduced. Coremine Medical predicted that Ginseng Radix et Rhizoma, 

Camellia sinensis, Croci Stigma and other Chinese medicines could be used as targeted preventive or therapeutic measures for MDD.

Conclusion  The differential oxidative stress genes of MDD were obtained by bioinformatics analysis, which predicted that 14 

preferred Chinese medicines for MDD were honey, ginseng and tea roots.

Key words: major depressive disorder; oxidative stress; screening of traditional Chinese medicine; Ginseng Radix et Rhizoma; 

Camellia sinensis; roci Stigma

抑郁症是一种常见的精神障碍，临床表现为显

著而持久的心境低落，思维迟缓［1］，严重者则会出现

幻觉，甚至出现自杀行为。据世界卫生组织（WHO）

估算，抑郁症已成为世界第 4大疾病，全球共约 3.5

亿名抑郁症患者，我国每年约有 11.2万人死于抑郁

症自杀。抑郁症的发病因素复杂，至今尚无定论。

近年来，越来越多的研究人员开始研究抑郁症与氧

化应激之间的关系，有研究表明氧化应激相关通路

在抑郁症的神经进展和退行性过程中起关键作用，

并得出氧化应激通路的畸变与炎症过程是抑郁症

的关键组成部分，表明抑郁症属于（神经）退行性疾

病的范畴［2］。还有研究发现慢性应激刺激通过信号

通路调控炎症-氧化应激损伤来参与抑郁症的发病

过程［3］。目前，对于抑郁症与氧化应激之间关系的

研究仍处于起步阶段，需要更多的研究来深入探讨

二者之间的联系及潜在治疗机制。生物信息学结

合计算机技术和数学方法，对大量的数据进行挖掘

和分析，以此来识别新的生物标志物或药物靶点。

随着近年来对中药的研究，发现中药对于抑郁

症的治疗效果明显，与化学药物相比，具有起效快、

毒性和不良反应更小的优点［4］。目前临床上常采用

中药汤剂和中成药治疗抑郁症，并得到显著的临床

疗效［5］，因此筛选出预防和治疗重度抑郁症（MDD）

的中药对于临床至关重要。本研究旨在利用生

物信息学分析 MDD 的氧化应激相关基因并筛

选靶向防治中药，以期为临床决策提供更多的

参考。

1　材料与方法

1.1　数据收集

在基因表达综合（GEO）数据库（https：//www.

ncbi.nlm.nihgov/geo/）下载数据集 GSE54562，该数

据集提供了 10例 MDD 患者和 10例正常人的脑前

扣带回皮层样本［6］。该数据集基于GPL6947芯片分

析平台，由Etienne Sibille等于2014年提交。

1.2　差异表达基因（DEGs）的筛选

使用 R 程序中的 limma 包，设置过滤条件为

|log2FC|≥0.26，校正 P＜0.05 进行 DEGs 分析，并绘

制热图和火山图，以显示重要DEGs的表达。

1.3　DEGs的功能富集分析

为识别DEGs的生物性能，使用R包对DEGs进

行基因本体（GO）和京都基因与基因组百科全

书（KEGG）富集分析（P＜0.05）。

1.4　氧化应激相关基因的获取与筛选

利 用 GeneCards 数 据 库［7］（https：//www.

genecards.org/）以相关性评分大于平均数为标准筛

选氧化应激基因 ，筛选出的氧化应激基因与

GSE54562数据集的 DEGs取交集，得到 MDD 的氧

化应激相关DEGs。

1.5　MDD中氧化应激差异基因的功能富集分析

为探究 MDD 中氧化应激相关 DEGs在生物性

能方面的表达 ，例如生物过程（BP）、细胞组

成（CC）、分子功能（MF）及相关通路，选择以 P＜

0.05 为筛选标准运用 clusterProfiler R 软件包进行

GO与KEGG富集分析，并进行可视化。

1.6　蛋白质-蛋白质相互作用（PPI）网络构建和关

键基因的筛选

运用 STRING 网站（https：//www.string-db.org）

对MDD中具有较强相关性的氧化应激差异基因分

析连接，形成阈值为 0.4的 PPI网络。将MDD中氧

化应激差异基因投入 Cytoscape，运用 Cytohubba插
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件中的 4 种算法：Degree、MCC、DMNC、EPC，将各

种算法中排前 10的基因取交集，得到关键基因。再

进行最小绝对收缩和选择算子（LASSO），即

LASSO回归分析建模，以R语言 glmnet包为分析工

具，得出特征性的hub基因。

1.7　MDD中氧化应激相关关键基因验证

使用“pROC”R 包绘制关键基因的受试者工

作（ROC）曲线，并将数据集GSE54567作为MDD与

氧化应激关键基因的验证数据集。

1.8　免疫浸润分析

利用 R 包的 CIBESORT 函数方法分析 22 种免

疫细胞在MDD组与对照组脑区前扣带回皮层的浸

润程度，设置换检验的次数为 100，并通过“ggPlot”

包可视化分析。

1.9　关键基因与免疫浸润的相关分析

使用 Pearson进行关键基因与免疫细胞丰度之

间的相关性分析，并通过“ggPlot2”包可视化分析。

1.10　MDD中氧化应激相关关键基因防治中药的预测

利用 COREMINE Medical 在线数据库（http：//

www.coremine.com/medical），预测 MDD 的氧化应

激关键基因与疾病互作的靶向防治中药。以 hub基

因与MDD作为筛选条件输入数据库，筛选P≤0.05

的相关中药进行疾病预防与治疗。

2　结果

2.1　DEGs的筛选

GSE54562基因差异表达分析结果显示，MDD

组与正常对照组共有 202个DEGs，火山图和热图表

明有 113 个基因显著上调，有 89 个基因显著下

调（图1）。

2.2　DEGs的功能富集分析

GO 分析显示，前扣带皮层脑区基因富集不同

的信号通路上，主要富集在神经系统发育（nervous 

system development）、少 突 胶 质 细 胞 分

化（oligodendrocyte differentiation） 、神 经 元

鞘（ensheathment of neurons）、轴 突 鞘（axon 

ensheathment）、中枢神经系统髓鞘形成信号通

路（central nervous system myelination）等。MDD主

要定位于髓鞘（myelin sheath）、质膜部分（plasma 

membrane part）、膜的组成部分（integral component 

of membrane）、神经元投射（neuron projection）、全

膜（whole membrane）等细胞成分。参与核糖核酸内

切 酶 活 性 ，产 生 3'- 磷 酸 单 酯（endoribonuclease 

activity，producing 3'-phosphomonoesters）、双 链

RNA 结合（double-stranded RNA binding，dsRNA）、

环核苷酸结合（cyclic nucleotide binding）、核苷酸二

磷酸酶活性（nucleotide diphosphatase activity）、整合

素结合（integrin binding）等分子功能。GO 富集柱

状图展示了BP、CC、MF排名前10的GO术语（图2-A）。

KEGG分析结果显示，MDD差异基因主要富集

于吞噬体（phagosome）、乙醚脂质代谢（ether lipid 

metabolism）、组氨酸代谢（histidine metabolism）、内

吞作用（endocytosis）、细胞粘黏附分子（CAMs）等，

排名前10的通路如图2-B。

2.3　MDD中氧化应激DEGs的功能富集分析及功

能模块分析

将 GSE54562 的 202 个 DEGs 与筛选得到的     

3 962个氧化应激相关基因进行韦恩分析，得到 47

个MDD的氧化应激差异基因（图3）。

图1　MDD差异基因的火山图（A）和热图（B）

Fig. 1　Volcano plots （A） and heat （B） mapsignificantly differentially expressed genes in GSE54562
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GO分析显示，MDD氧化应激差异基因主要富

集在运动行为（locomotory behavior）、对有机环状化

合物的反应（response to organic cyclic compound）、

生物质量管理（regulation of biological quality）、活性

氧生物合成过程的正调控（positive regulation of 

reactive oxygen species biosynthetic process）、活性氧

代谢过程（reactive oxygen species metabolic process）

等生物学过程 ，参与 dsRNA、氧化还原酶活性作用

于还原性辅酶（oxidoreductase activity，acting on 

NADPH）、环 核 苷 酸 结 合（cyclic nucleotide 

binding）、整联蛋白结合（integrin binding）、细胞黏

附分子结合（cell adhesion molecule binding，CAM）

等分子功能，主要定位在等离子膜部件（plasma 

membrace part）、胞 外 外 泌 体（extracellular 

exosome）、细 胞 外 囊 泡（EVs）、细 胞 外 细 胞

器（ECO）、泡囊（vesicle）等细胞成分。GO分析柱状

图如图4-A所示。

KEGG结果显示，MDD氧化应激差异基因主要

富集在吞噬小体（phagosome）、醚脂代谢（Ether 

lipid metabolism）、组 氨 酸 代 谢（Histidine 

metabolism）等。见图4-B。

2.4　PPI网络构建

为探寻 DEGs编码的蛋白质之间的相互作用，

运用 STRING 数据库将 47 个氧化应激差异基因相

互连接，形成 PPI网络图（阈值设定为 0.4）（图5）。该

图共有46个节点、50条相互作用线。

2.5　关键基因筛选

运用 Cytoscape 的 4 种算法分别计算出评分最

高的关键基因并取交集，得到 8个关键基因（表 1）：

髓鞘质蛋白（PLP1）、髓鞘少突胶质细胞糖蛋

白（MOG）、2'，3'-环核苷酸 3'磷酸二酯酶（CNP）、转

录因子 SOX10重组兔单克隆抗体（SOX10）、离子钙

接头蛋白抗体（AIF1）、接触蛋白 2（CNTN2）、整合素

亚基β2（ITGB2）、G蛋白偶联受体37（GPR37）。

LASSO回归以 lambda取最小值 0.16时的模型

为最佳诊断模型，以此筛选出 hub基因（图 6），得到

图3　氧化应激基因与MDD差异基因的韦恩图

Fig. 3　Venn diagram of oxidative stress genes and MDD 

differential genes

图2　MDD表达谱差异基因的GO（A）和KEGG（B）分析

Fig. 2　GO （A） and KEGG（B） analysis of different genes in MDD expression profiles
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最终的 2 个 hub 基因髓鞘少突胶质细胞糖蛋

白（MOG）和离子钙接头蛋白抗体（AIF1）。

2.6　MDD与氧化应激相关关键基因验证

使用 R 包和 2 个关键基因的表达绘制了 ROC

曲线，以评估诊断准确性，2个关键基因具有很高的

诊断价值，基因MOG与AIF1对应的AUC值分别为

0.850与0.760，其对应的敏感性与特异性见图7、表2。

现有研究表明，炎症诱发的脑白质损伤与抑郁

症有关。结果显示，与对照组相比，抑郁组MOG水

平显著升高。本研究成果与已有研究结果一致，均

在基因表达水平显示上调［8］。

此外，现有研究表明免疫相关蛋白，包括

AIF1、FOXO3显示出与精神疾病的显著相关性［9］。

有研究表明经前综合征-实验性自身免疫性脑

脊髓（EAE）诱导会引发抑郁和焦虑样行为，结果显

示小鼠海马中的神经炎症标志物（AIF1、GFAP）增

加［10］。基于脂多糖诱导的小鼠抑郁模型相关研究

表明，脂多糖组小鼠在慢性模型中表现出抑郁和焦

虑样行为，并有分子验证显示 EC 中小胶质细

胞（AIF1 和 CD86）标记物的上调［11］。以上研究表

明，hub 基因 MOG 和 AIF1 与抑郁症及氧化应激相

关的作用机制呈相关性。

2.7　免疫浸润分析结果

基于CIBESORT进行免疫浸润分析，箱式图为

图5　PPI网络A及高分枢纽基因图

Fig. 5　PPI network and high scoring gene hub map

图4　MDD中氧化应激差异基因的GO（A）与KEGG（B）富集分析

Fig. 4　GO （A） and KEGG （B） enrichment analysis of oxidative stress differential genes in MDD
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脑区中MDD组与正常组免疫浸润细胞的差异。与

正常组相比，静息态的自然杀伤（NK）细胞明显

增高，T 滤泡辅助细胞（Tfh）明显减少（图 8）。

筛选标准为 P＜0.05。

表1　MDD氧化应激关键基因的筛选

Table 1　Screening of oxidative stress key genes in MDD

Degree

12

12

12

12

10

10

8

8

8

6

Gene

ITGB2

MOG

PLP1

AIF1

SOX10

CNP

GPR37

LAMP2

CNTN2

RPS23

MCC

20

20

13

13

9

7

7

4

4

4

Gene

MOG

PLP1

SOX10

CNP

AIF1

CNTN2

ITGB2

GPR37

LAMP2

CYBA

DMNC

0.947 32

0.947 32

0.926 93

0.926 93

0.760 79

0.760 79

0.617 95

0.617 95

0.615 57

0.615 57

Gene

SOX10

CNP

CNTN2

AIF1

MOG

PLP1

ITGB2

CYBA

GPR37

ETV5

EPC

16.892

16.949

16.870

16.712

16.594

16.075

16.046

15.516

15.466

14.624

Gene

MOG

AIF1

PLP1

SOX10

CNP

ITGB2

CNTN2

GPR37

CYBA

CALB2

核心基因已做加粗处理。

Core genes have been treated in bold.

图7　ROC曲线评估2个氧化应激相关关键的诊断准确性

Fig. 7　Diagnostic accuracy of two key genes related to oxi‐

dative stress evaluated by ROC curves

表2　基因MOG与AIF1对应的敏感性与特异性

Table 2　Sensitivity and specificity of gene MOG and AIF1

因素

MOG

AIF1

预测概率

曲线下面积（95%CI）

0.850（0.680～1.000）

0.760（0.533～0.987）

0.930（0.822～1.000）

临界值

222.474 5

182.191 9

0.447 1

灵敏

度/%

90

70

90

特异

度/%

70

40

80

约登

指数

0.6

0.6

0.7

图6　在Lasso模型中筛选了hub基因

Fig. 6　Candiate genes were screened in the Lasso model
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2.8　关键基因与免疫浸润的相关性分析结果

将 筛 选 出 的 关 键 基 因 与 有 差 异 变 化 的

免疫细胞进行相关性分析。 MOG 与静息态

的 NK 细胞有中等强度正相关性（R＝0.42），

AIF1与 T滤泡辅助细胞有强正相关性（R＝−0.73），

MOG 与 T 滤 泡 辅 助 细 胞 有 中 等 强 度 负 相 关

性（R＝−0.47），AIF1 与静息态的 NK 细胞没有相

关性（图9）。

2.9　MDD中药预测

筛选与 MDD 关键基因相关性的中药，并通过

查阅《中国药典》2020 年版，规范相关中药的名

称（表3）。

本次研究与 MDD 相关中药有：蜂蜜、人参、人

参花、人参芦、人参叶、茶树根、火麻仁、西红花、浮

小麦、天麻、芜菁、蓖麻子、僵蚕、僵蛹。

3　讨论

研究表明，氧化应激会造成神经元及神经回路

损伤，引起神经炎症，破坏大脑功能，导致抑郁症的

发生。氧化应激和炎症反应之间存在着相互促进

的关系，氧化应激可以激活炎症反应。炎症因子与

抑郁症的发病机制密切相关，大脑中的炎症因子会

调控与情绪调节有关的神经递质，使促炎因子上

调，促使抑郁发生。临床研究证实，使用抗炎药物

后，患者抑郁症状明显改善。

GO分析结果显示，MDD差异基因主要富集于

神经系统发育、少突胶质细胞分化、中枢神经系统

髓鞘形成信号通路等。MDD主要参与环核苷酸结

合、整合素结合等分子功能。中间神经元发育异常

和抑郁症密切相关，髓鞘和少突胶质细胞谱系细胞

在抑郁症和应激相关疾病中有破坏作用［12］，成熟少

突胶质细胞在MDD患者中下调。环核苷酸通路参

与神经递质和神经功能的基因的转录，在焦虑和抑

1-对照组；2-MDD组。

1-control group； 2-MDD group.

图8　基于CIBESORT算法对GSE54562进行的免疫浸润分析

Fig. 8　Immune infiltration analysis of GSE54562 based on CIBESORT algorithm

图9　2个关键基因与免疫浸润的相关系数散点图

Fig. 9　Scatter plot of correlation coefficients between two key genes and immune infiltration

表3　MDD靶向防治中药预测

Table 3　Prediction of traditional Chinese medicine for 

targetedprevention and treatment of MDD

基因

MOG、AIF1

MOG、AIF1

MOG、AIF1

MOG、AIF1

MOG、AIF1

MOG、AIF1

MOG

AIF1

AIF1

AIF1

AIF1

AIF1

AIF1

AIF1

中药

蜂蜜

人参

人参花

人参芦

人参叶

茶树根

火麻仁

西红花

浮小麦

天麻

芜菁

蓖麻子

僵蚕

僵蛹

P值

0.008 0

0.040 0

0.042 0

0.042 0

0.042 0

0.047 0

0.000 3

0.002 0

0.012 0

0.035 0

0.038 0

0.045 0

0.046 0

0.046 0
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郁障碍的生理病理学中发挥作用［13］。整合素 β3亚

基基因通过与 5-羟色胺（5-HT）转运蛋白基因的遗

传相互作用作为 5-HT能系统的调节剂，5-HT系统

的功能障碍与抑郁有关［14］。

KEGG分析结果显示，MDD差异基因主要富集

于乙醚脂质代谢、组氨酸代谢、吞噬体、细胞因子以

及细胞粘附分子等通路。MDD差异基因富集于乙

醚脂质代谢，影响神经递质稳态和释放，其组成的

变化通常与神经和精神疾病有关。MDD差异基因

富集于组氨酸代谢，中度抑郁症状的老年女性表现

出参与炎症和神经传递的必需氨基酸缺乏，其中特

征之一为较低的 L-组氨酸水平［15］。成纤维细胞在

发挥作用过程中，吞噬体可将病原微生物杀灭、消

化，促进炎症消退［16］。MDD 也与一些分子有关。

晚年抑郁症与血管疾病以及前额叶皮层循环细胞

因子和细胞黏附分子的增加有关［17］。

通过筛选得到 8 个 MDD 氧化应激关键基因。

MDD中腹侧前额叶皮层白质中有 3种髓鞘蛋白（即 

PLP1、CNPase、MOG），PLP1是髓鞘的主要成分，在

PLP1过表达模型中，大脑中小胶质细胞激活和促炎

细胞因子上调［18］，PLP1过表达与氧化应激稳态缺陷

相关，可能加剧 MDD的发展［19］。CNP与低髓鞘性

脑白质营养不良有关。MDD 中 CNPase mRNA 表

达的增加可能与较小的少突胶质细胞胞体大小和

髓鞘相关mRNA表达的改变有关，因为该转录物在

转基因小鼠中的过表达会改变少突胶质细胞发育

并诱导异常的髓鞘形成。sOX10 基因参与调节胚

胎发育和决定细胞命运，对神经嵴和周围神经系统

的发育很重要，可能是防治MDD的重要潜在靶点。

CNTN2基因编码接触蛋白家族的成员，该家族是细

胞黏附分子免疫球蛋白超家族的一部分。CNTN2

与大脑抑郁评分相关（R＝− 0.013，P＝6.43×10−4）［20］。

CNTN2表达水平显著提高，可能导致神经系统代谢

损伤，从而加重 MDD 的发展。ITGB2 是整合素家

族的一员，主要在免疫细胞中表达，表达上调的

ITGB2可能与MDD有关。GPR37是G蛋白偶联受

体家族的成员，MDD 患者双相情感障碍的前扣带

回中GPR37显著升高［21］。

AIF1同种异体移植物炎症因子 1，该基因编码

一种结合肌动蛋白和钙的蛋白质，可增强膜褶皱和 

RAC 活化，在 RAC 信号传导和吞噬作用中发挥作

用，增强 LCP1的肌动蛋白束活性。在细胞因子和

干扰素的诱导下，AIF1可促进部分免疫细胞活化和

生长，影响氧化应激，炎症和免疫等多种生理过

程［22］。MOG 髓鞘少突胶质细胞糖蛋白，该基因的

产物是在少突胶质细胞表面和髓鞘最外层表面表

达的膜蛋白。它是参与免疫介导的脱髓鞘的主要

靶抗原。这种蛋白质可能参与髓鞘的完成和维持

以及细胞间通讯［23］。MDD 中 MOG 的过表达可能

与髓鞘的异常产生有关［24］，MDD 中腹侧前额叶皮

层白质中MOG基因表达的变化表明少突胶质细胞

成熟功能失调，伴随轴突完整性改变［25］。降低

MOG的表达水平对防治MDD有重要意义。

MDD与免疫系统异常密切相关。本研究基于

CIBESORT进行免疫浸润分析，发现与正常组相比，

静息态的NK细胞明显增高，T滤泡辅助细胞明显减

少。研究证实，淋巴细胞亚群与ＭDD 的免疫激活

密切相关［26-27］。NK细胞和 T滤泡辅助细胞在抗肿

瘤免疫监视与抗病毒免疫反应中发挥作用。抑郁

症患者多伴随外周免疫细胞功能下降，导致炎症细

胞因子水平上升，引起神经细胞损伤，影响脑的结

构和神经内分泌功能，导致抑郁发生［28］。

中医对抑郁症的理解最初来源于古代的医学

文献《黄帝内经》，中医认为抑郁症的发生与体内脏

腑功能失调、气血阴阳失衡有关［29］。因此，应选择

滋补肝肾、补血养脾的中药。Coremine Medical 预

测结果为茶树根、蜂蜜、西红花、浮小麦、人参、人参

花、人参芦、人参叶、火麻仁、天麻、芜菁、蓖麻子、僵

蚕、僵蛹等中药。其中清热解毒类药物有茶树根、

人参叶、蜂蜜、浮小麦、天麻、芜菁、蓖麻子、僵蛹。

该类药物具有清凉滋补、消炎和促进排毒的能力，

并具有高抗氧化性，有助于防止氧化应激，支持整

体健康、平衡身体的阴阳的作用。息风止痉、化痰

散结类药物有僵蚕、僵蛹。补气益血类药物有火麻

仁、人参、西红花、人参花、人参芦。这些中药具有

平衡气血、强身健体的作用。其中人参、西红花补

脾益肺、生津养血、安神益智。霍亚莉［30］研究发现

人参可通过调节单胺类神经递质和HPA轴功能，改

善抑郁症状。人参叶与人参成分相似，具有强身健

体、营养心脏的作用。蜂蜜味甘气平可补中益气、

补诸虚而安五脏，用于脾胃气虚、心烦痞闷等，具有

疏肝解郁、定惊凝神、活血化疲的作用。西红花为

活血化瘀类中药，具有理气解郁安神等作用［31］。药

理学实验研究结果表明，西红花具有减轻精神分裂

症样行为、抗抑郁等作用，西红花苷提高了海马中

的神经肽前体蛋白质水平，可能通过影响 CREB、

BDNF 和神经肽前体蛋白转录水平和活性磷酸化

CREB而起到抗抑郁作用［32］。浮小麦是小麦干燥轻
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浮的瘪果，性凉，味甘，可以归心、肝经，有养心缓

急、除烦安神之效［33］。

浮小麦含有的碳水化合物可促使酪氨酸和色

氨酸进入大脑，产生许多神经递质，具有抗抑郁作

用［34］。在动物实验研究中，天麻乙醇提取物可调节

血清素能系统和多巴胺能系统，发挥抗抑郁作用。

在模拟小鼠实验中，火麻仁油可降低炎症因子 iNos 

mRNA水平发挥抗抑郁作用。僵蚕有化痰通络、活

血化瘀的功效。研究所得中药大多具有滋阴去热，

促进排毒，安神益智及显著的抗炎、抗氧化成效，可

为抑郁症与氧化应激相关疾病的靶向预防与治疗

提供思路。综上，通过基于生物信息学的信息挖掘

技术，对 MDD 前扣带皮层样本的氧化应激基因进

行差异分析，筛选出 hub基因并与中药映射，人参、

天麻、蜂蜜可能成为治疗MDD的潜在新药物，AIF1

和 MOG 在预测结局上诊断效果好，但本研究仍存

在一些不足，如基因表达谱芯片的样本量有限、分

析存在偏倚和误差等，未来仍需进一步的基础和临

床实验来验证治疗靶点以及所预测的中药活性成

分对MDD的治疗效果。

通过生物信息学分析得到MDD的氧化应激差

异基因主要富集于活性氧种类代谢过程、活性氧物

种生物合成过程的正向调节、氧化还原酶活性作用

于 NADPH、活性铁跨膜转运体活性、ICAM-3 受体

活性通路。MOG、AIF1为引起MDD的氧化应激关

键基因。预测了 14种治疗MDD的首选中药，如蜂

蜜、人参、茶树根等，这为 MDD的中医药防治提供

重要意义。
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