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网络药理学及动物实验探究黄精水提物抗高尿酸血症的药效物质基础及作用机制  
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摘  要：目的  通过网络药理学方法探究黄精水提物（PKAE）抗高尿酸血症（HUA）的药效物质基础及作用机制。方法  基

于网络药理学，通过中药系统药理学数据库与分析平台（TCMSP）预测黄精活性成分的作用靶点，运用 GeneCards 和 OMIM

数据库检索与 HUA 相关的疾病靶点。采用 Cytoscape 3.6.2 构建拓扑图，利用 DAVID 平台对黄精治疗 HUA 的靶点进行基因

本体（GO）注释及京都基因与基因组百科全书（KEGG）通路富集分析。运用 AutoDockTool（1.5.6）软件进行分子对接，

预测主要化合物与关键靶点的结合度。通过 ip 氧嗪酸钾建立小鼠 HUA 模型，设对照组、模型组、别嘌呤醇（40 mg·kg−1）

组、苯溴马隆（20 mg·kg−1）组及 PKAE 高、低剂量（15.6、7.8 g·kg−1）组，以 PKAE 进行干预，并且检测血清中尿酸、肌

酐值。结果  网络药理学筛选的核心靶点 4 个，分别为 JUN、TNF、TP53、PPARG，对应活性成分为黄芩素、β-谷甾醇、薯

蓣皂苷元、异甘草素等。KEGG 通路分析提示 PKAE 可能通过丝裂原活化蛋白激酶（MAPK）、核因子-κB（NF-κB）、白细

胞介素（IL）-17、血管内皮生长因子（VEGF）等信号通路发挥治疗作用，PPARG 可能为其关键靶点。药效实验表明，与模

型组比较，PKAE 高、低剂量组都能显著（P＜0.05）降低小鼠血清中尿酸与肌酐的含量。结论  黄精可通过多种活性成分

（如芹菜素、黄芩素、β-谷甾醇等）作用于 PPARG 等靶点，调控 NF-κB、肿瘤坏死因子-α（TNF-α）、丝裂原活化蛋白激酶

（MAPK）等炎症和代谢相关通路，降低尿酸和肌酐水平，从而发挥抗 HUA 作用。 
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Abstract: Objective  The method of network pharmacology was used to explore the material basis and mechanism of Polygonatum 

kingianum (PKAE) against hyperuricemia. Methods  Based on network pharmacology, the target of active components of P. 

kingianum was predicted by TCMSP database, and the disease targets related to hyperuricemia were searched by GeneCards and OMIM 

database. Cytoscape3.6.2 was used to construct the topology map, and GO enrichment analysis and KEGG pathway analysis were 

                                                        
收稿日期：2025-10-25 

基金项目：贵州省科技计划项目（黔科合基础-ZK[2022]一般 389；黔科合支撑[2023]一般 046；黔科合支撑[2020]4Y104；黔科合基础-ZK[2023]一般

310）；贵州省科技创新基地（黔科合中引地〔2023〕003）；贵州省高层次创新型人才百层次人才（黔科合平台人才-GCC〔2023〕048） 

作者简介：吴林菁，女，副教授，主要从事中药、民族药活性成分及药效物质基础研究。E-mail: 445839351@qq.com 

*通信作者：周  雪，女，副教授，主要从事药物新剂型与质量控制研究。E-mail: 393043101@qq.com 



第 49 卷第 2 期  2026 年 2 月     Drug Evaluation Research    Vol. 49 No. 2  February 2026  

    

·527· 

carried out on the target of P. kingianum in the treatment of hyperuricemia by DAVID platform. The molecular docking was carried 

out by AutoDockTool (1.5.6) software to predict the binding degree between the main compounds and the key targets. The mouse HUA 

model was established by intraperitoneal injection of potassium oxazinate. The mice were divided into blank group, model group, 

allopurinol (40 mg·kg−1) group, benzbromarone (20 mg·kg−1) group, high and low dose (15.6, 7.8 g·kg−1) PKAE groups. PKAE was 

used to intervene, and the values of uric acid (UA) and creatinine (Cr) in serum were measured. Results  The four core targets screened 

by network pharmacology were JUN, TNF, TP53 and PPARG, respectively, and the corresponding active components were baicalein, 

β-sitosterol, diosgenin, isoglycyrrhizin and so on. It is predicted that the main pathways of PKAE in the treatment of hyperuricemia 

were MAPK signal pathway, NF-κB signal pathway, IL-17 signal pathway, vascular endothelial growth factor signal pathway and so 

on. It is predicted that PPARG is the main target of PKAE in the treatment of hyperuricemia. Through the efficacy experiment, 

compared with the model group, PKAE high and low dose group can significantly reduce the contents of Cr and UA in serum of mice. 

Conclusion  PKAE can reduce serum UA and creatinine in hyperuricemic mice. Its active components may be apigenin, baicalein, 

β-sitosterol, diosgenin, isoliquiritigenin. Its mechanism may be to inhibit the inflammatory molecular pathways such as NF-κB and 

TNF-α, activate the target of PPARG protein, inhibit the expression of MAPK signal pathway, reduce the value of UA and creatinine 

in blood, and reduce the inflammatory reaction caused by UA, reduce the inflammatory reaction caused by UA and achieve the purpose 

of treating hyperuricemia. 

Key words: Polygonatum kingianum Coll.et Hemsl.; hyperuricemia; network pharmacology; molecular docking; baicalein; beta-

sitosterol; PPARG 

 

高尿酸血症（HUA）是人体血液中尿酸（UA）

异常升高的代谢性疾病[1-2]。HUA 是指空腹状态下血

UA 浓度男性＞420 μmol·L−1、女性＞360 μmol·L−1 [3-4]。

饮食中摄入大量富含嘌呤和脂肪类食物，是HUA发

病率升高的原因之一。当生成的 UA 量大于人体能

够排泄的最大量时，体内多余的 UA 会形成单钠尿

酸盐结晶（MSU）沉积在关节腔或软组织中，引发

炎症反应，导致痛风[5]。由于西医临床使用抗 HUA

药物黄嘌呤氧化酶（XOD）抑制剂（别嘌呤醇等）、

尿酸盐转运体（URAT1）抑制剂（苯溴马隆等）和

尿酸氧化酶类似物（拉布立酶）[6]的不良反应较大

（别嘌呤醇会导致胃肠道反应和罕见严重皮肤不良

反应，苯溴马隆导致严重的肝损伤）[7-8]。因此，目

前越来越多研究关注不同中药材对于 HUA 的治疗

效果。 

黄精Polygonatum kingianum Coll.et Hemsl.在中

医古籍中主要用于调补脾肾、化痰祛浊、活血通络，

并用于湿热内蕴等证候的调理[9-11]。黄精的干燥根

茎能补气养阴，健脾、润肺、益肾[12]。黄精中含有

多糖、甾体皂苷、黄酮、苯丙素类、生物碱类等化学

成分[13-14]。现代药理研究表明，黄精具有调节免疫

系统，保护肝脏和肾脏、增强记忆能力、抗氧化、

抗炎、保护心血管系统、降血糖、调血脂、治疗骨

质疏松、改善造血功能等多种药理作用[14-16]。已有

研究表明以黄精为配伍方剂具有良好治疗 HUA 的

效果，表明黄精具有抗 HUA 的作用[17-18]。 

网络药理学整合系统生物学、基因组学、蛋白组

学等多学科技术，通过构建“药物-靶点-疾病”网络，

揭示药物作用机制，与中医药整体观高度契合[19-21]。

基于““疾病-靶点-基因-药物”相互作用网络的基础

上，通过网络分析，系统地分析和预测药材对疾病

网络的干预与影响，揭示药物活性成分协同作用，

具有整体性、系统性的特点与中医药整体观与辩证

论治的原则不谋而合[21]，与中药多成分、多途径、

多靶点的协同作用原理相符，为中医药现代化研究

提供方向。 

目前关于黄精治疗 HUA 的研究很少，尚不十

分明确黄精治疗HUA的作用机制及药效物质基础，

因此本课题在利用网络药理学预测黄精治疗 HUA

作用基础上，采用 ip 氧嗪酸钾建立小鼠 HUA 模型，

探讨黄精对 HUA 小鼠的治疗作用及其药效物质基

础及作用机制[2]。 

1  材料 

1.1  实验动物 

雄性 SPF 级昆明种小鼠，体质量（20±2）g，

购自斯贝福“（北京）生物技术有限公司，生产许可

号 SCXK“（京）2019-0010。动物实验方案经贵州医

科大学伦理委员会审查批准（伦理编号 2100158）。 

1.2  药材与试剂 

试验样品收集于贵州省天柱县清浪村，经贵州

民族大学民族医药学院王祥培教授鉴定为百合科

植物滇黄精P. kingianum Coll. et Hemsl.的干燥根茎。

氧嗪酸钾盐（批号 A2003023，质量分数≥98%），

购自上海阿拉丁生化科技股份有限公司；别嘌呤醇
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“（批号 2021302，药用级），购自合肥久联制药有限

公司；苯溴马隆“（批号 1907932，药用级），购自德

国赫曼大药厂；肌酐“（Cr）试剂盒“（批号 20211228）

和 UA 试剂盒“（批号 20211228）均购自南京建成生

物研究工程所。 

1.3  仪器 

H1-16KR 高速冷冻离心机“（湖南可成仪器设备

有限公司）；ME104/02 电子天平“（梅特勒-托利多仪

器有限公司）；VARIOSKAN LUX 3020-426 多功能

酶标仪“（赛默飞世尔科技有限公司）；DK-98-Ⅱ电热

水浴锅“（天津市泰斯特仪器有限公司）；KQ-300DZ

数控超声清洗器（昆山市超声仪器有限公司）；

200427 注射器（圣光医用制品股份有限公司）。 

2  方法 

2.1  基于网络药理学的黄精抗 HUA 药效物质筛选 

2.1.1  活性成分筛选  通过中药系统药理学数据

库与分析平台（TCMSP，http://lsp.nwu.edu.cn/tcmsp. 

php，Version 2.3）进行黄精的化学成分与靶点的收

集，根据口服利用度（OB）≥20%且类药性（DL）≥

0.12 的 2 个 ADME（Absorption、Distribution、

Metabolism、Excretion）属性值进行活性成分初步筛

选以获得活性化合物，并且通过筛选的活性化合物

进行靶点收集。通过 TCMSP 数据库筛选出的黄精

活性成分与对应靶点。建立活性成分与活性成分治

疗 的 靶 点 分 子 ， 通 过 Uniprot 蛋 白 数 据 库

（https://www.uniprot.org）对筛选后的蛋白靶点进

行标准化规范，去掉未标准的靶点蛋白。 

2.1.2  疾病靶点的筛选  以““hyperuricemia”为关键

词，利用 OMIM“（https://www.omim.org）、Genecards

“（https://www.genecards.org/）数据库进行疾病靶点

的收集，合并不同数据库的靶点信息，删除重复的

靶点蛋白，建立疾病靶点数据库。 

2.1.3  建立疾病靶点与药物靶点交联网络   将

““2.1.1”项中收集的活性成分治疗的潜在靶点与

““2.1.2”项中收集得到的 HUA 疾病靶点进行交联，

运 用 Venn （ https://bioinformatics.psb.ugent.be/ 

webtools/Venn）构建活性成分治疗 HUA 的潜在靶

点的 Venn 图，并且根据 Venn 图筛选出黄精活性成

分治疗 HUA 的潜在靶点，下载 Venn 网站运行的数

据，将下载的数据导入 Cytoscape 3.8.2 软件，构建

““HUA-疾病靶点-化学成分-黄精”的网络拓扑图。 

2.1.4  蛋白质-蛋白质相互作用“（PPI）网络构建  将

筛选出来的黄精活性成分治疗 HUA 的潜在靶点导

入 STRING（https://string-db.org），在 Organism 选

项中选择“Homo sapiens”，获得 PPI 图。并下载

STRING 数据库中运行的蛋白与蛋白之间的关系数

据及 PPI 图。 

2.1.5  关键靶点的筛选   将 PPI 关系数据导入

Cytoscape“（3.8.2）软件，运用 Cytoscape“（3.8.2）中

的内置插件 cytoNAC 进行运算，以 PPI 网络的网络

拓扑学特征属性值，包括度“（degree）值、紧密度中

心性（CC）、介度中心性（BC）3 个特征属性值来

进行筛选，以上述 3 个特征属性值进行筛选，从大

到小排序，选择前 4 个为黄精治疗 HUA 的关键靶

点，并导出数据。 

2.1.6  基因本体“（GO）注释及京都基因与基因组百

科全书（KEGG）通路富集分析  将筛选的黄精治

疗 HUA 的潜在靶点蛋白进行整理，导入 DAVID

“（ https://david.ncifcrf.gov ）数据 库 ，在 “ Select 

Identifier ” 选 项 中 选 择 “ OFFICIL_GENE_ 

SYMBOL”，在“Select species”选项中选择““Homo 

sapiens”，接下来勾选““Gene List”并提交，待软件

运行结束，即可下载 GO 中生物学过程（BP）、细

胞组分“（CC）、分子功能“（MF）数据和在 Pathways

中下载 KEGG_Pathway 数据，GO 富集与 KEGG 通

路分析以 P 值≤0.05 为筛选标准，进行数据筛选，

并且根据 P 值选取前 20 个进行 GO 富集与 KEGG

通 路 分 析 。 以 微 生 信 网 站 （ http://www. 

bioinformatics.com.com.cn/）进行 KEGG 通路分析

和 GO 富集分析可视化。 

2.1.7  分子对接  将筛选出来的黄精治疗 HUA 的

关 键 靶 点 蛋 白 通 过 PDB 蛋 白 数 据 库

“（http://www.rcsb.org）以获取核心靶点蛋白的 3D 结

构，再利用 ZINC 数据库（https://zinc.docking.org）

以获取主要化合物的分子 MOL2 结构，将下载下来

的靶点蛋白的 3D 结构导入 Pymol 软件，去掉关键

靶点蛋白分子 3D 结构中带有的水分子和配体，重

新保存为所需要的 3D 结构，将处理过后的关键靶

点蛋白分子 3D 结构和主要的化学成分 mol2 结构

导入 AutoDockTools（1.5.6）软件，进行分子对接，

对接结束后导入Pymol软件进行对接结果的可视化。 

2.2  黄精水提物（PKAE）抗 HUA 药效学研究 

2.2.1  药材提取与制备  取经鉴定符合《中国药

典》（2020 年版）规定的滇黄精药材，置于 50 ℃鼓

风干燥箱中烘至恒定质量，粉碎后过 40 目筛备用。

精密称取该药粉 40 g，加入 10 倍量蒸馏水，于 80 kHz
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条件下超声提取 30 min，滤过。滤渣再加入 8 倍量

蒸馏水，重复超声提取 30 min，滤过。合并 2 次滤

液，减压浓缩至浸膏状，随后于 60 ℃真空干燥至

恒质量，精密称定并计算浸膏得率在 49.67%～

55.23%。精密称取适量浸膏，加入无菌 0.9%氯化钠

溶液溶解，配制成每 1 毫升分别相当于原药材 1.56 

g 和 0.78 g 的溶液，经 0.22 μm 微孔滤膜滤过除菌

后，于 4 ℃避光保存备用。 

2.2.2  造模与分组[2]  取 60 只 SPF 级昆明种雄性

小鼠，随机分为对照组、模型组、别嘌呤醇“（阳性

药，40 mg·kg−1）组、苯溴马隆“（阳性药，20 mg·kg−1）

组和 PKAE 高、低剂量（15.6、7.8 g·kg−1）组[11,20-21]，

共 6 个组别，每组 10 只。 

每日上午8:30 ip氧嗪酸钾盐“（250.00 mg·kg−1），

对照组 ip 等量 0.9%氯化钠溶液。给药 1 h 后，对照

组和模型组 ig 给予等量 0.9%氯化钠溶液“（每 10 克

0.1 mL），别嘌呤醇组 ig 给予别嘌呤醇水溶液，苯

溴马隆组给予苯溴马隆水溶液，给药组分别 ig 给予

不同剂量的 PKAE，连续给药 7 d [22]。 

2.2.3  样本收集与检测  第 7 天给药后 1 h，采用

摘眼球取血法收集小鼠血液，室温放置 30 min，放入

离心机，离心条件为 4 ℃，4 000 r·min−1离心 10 min，

取血清，置于 4 ℃保存；取血结束后，采用颈椎脱

臼法处死小鼠。 

2.2.4  小鼠血清指标检测  取小鼠血清样本，用酶

比色法测定 UA、Cr 水平。 

2.2.5  统计学分析方法  数据处理结果用 x s “表

示，采用 SPSS17.0 统计软件进行实验数据统计，多

组间比较采用单因素方差分析，P＜0.05 为差异有

统计学意义。 

3  结果 

3.1  基于网络药理学的药效物质筛选结果 

3.1.1  黄精化学成分的搜索及筛选  经 TCMSP 数

据库检索共获得黄精成分 38 个，根据 OB≥30%、

DL≥0.18 筛选后得到 18 个活性成分（表 1）。 

3.1.2  疾病及黄精成分对应靶点的收集   使用

TCMSP 数据库对所得的 18 个化学成分进行药物靶

点的筛选，其中有 15 个成分有对应靶点，共得 279

个靶点，去掉重复靶点，剩下 136 个靶点，3 个化

学成分无对应靶点，所以将这 3 个化学成分排除。

使用 Gene cards 和 OMIM 数据库对 HUA 对应靶点

进行检索，检索得到 779 个疾病靶点。使用 Venn 数 

表 1  TCMSP 中筛选的黄精化学成分 

Table 1  Chemical constituents of Polygonati Rhizoma screened in TCMSP 

Mol ID 化合物名称 OB/% DL 

MOL001789 异甘草素 (isoliquiritigenin) 85.32 0.15 

MOL001792 二氢杨梅素 (dihydromyricetin, DVF) 32.76 0.18 

MOL002714 黄芩素 (baicalein) 33.52 0.21 

MOL002959 3’-甲氧基大豆苷元 (3'-methoxydaidzein) 48.57 0.24 

MOL000357 谷甾醇葡萄糖苷 (sitogluside) 20.63 0.62 

MOL000358 β-谷甾醇 (β-sitosterol) 36.91 0.75 

MOL000359 谷甾醇 (sitosterol) 36.91 0.75 

MOL003889 甲基原薯蓣皂苷 (methylprotodioscin) 35.12 0.86 

MOL000436 (Z)-1-(2,4-二羟基苯基)-3-(4-羟基苯基)丙-2-烯-1-酮[(Z)-1-(2,4-dihydroxyphenyl)-3-(4-

hydroxyphenyl)prop-2-en-1-one] 

87.51 0.15 

MOL004941 (2R)-7-羟基-2-(4-羟基苯基)苯并吡喃-4-酮[(2R)-7-hydroxy-2-(4-hydroxyphenyl)chroman-4-one] 71.12 0.18 

MOL000546 薯蓣皂苷元“(diosgenin) 80.88 0.81 

MOL006331 4’,5-二羟基黄酮 (4’,5-dihydroxyflavone) 48.55 0.19 

MOL000008 芹菜素 (apigenin) 23.06 0.21 

MOL009755 2-吖啶羧酸 (2-acridinecarboxylic acid) 72.86 0.16 

MOL009760 西伯利亚皂苷A (sibiricoside A) 35.26 0.86 

MOL009763 (+)-丁香脂素-O-β-D-葡萄糖苷 [(+)-syringaresinol-O-β-D-glucoside] 43.35 0.77 

MOL009765 (Z)-6-十九碳烯酸 [(Z)-nonadec-6-enoic acid] 31.88 0.17 

MOL009766 中华辽宁碱1 (zhonghualiaoine 1) 34.72 0.78 
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据库对疾病和药物成分所对应的靶点进行分析，绘

制得到 Venn 图（图 1），得到黄精治疗 HUA 的潜

在靶点 43 个。将筛选所得药物成分对应的靶点导入

Cyoscep3.3.1 软件构建“疾病-化学成分-靶标-药物”

网络拓扑图（图 2）。 

3.1.3  PPI 网络的构建  以黄精治疗 HUA 的潜在

靶点为基础，将数据导入 STRING 数据库，得出 PPI

图，去除没有相互连接的靶点。见图 3。 

为进一步筛选出黄精治疗 HUA 的核心靶点蛋

白，本研究对已构建的““成分-靶点”网络进行了网

络拓扑学分析。将 STRING 数据库的 PPI 数据导入 

 

图 1  HUA 靶点与黄精化学成分对应靶点 Venn 图 

Fig. 1  Venn diagram of targets corresponding to HUA 

targets and chemical components of Polygonati Rhizoma 

 

图 2  “HUA-疾病靶点-化学成分-黄精”网络拓扑图 

Fig. 2  “HUA-disease target-chemical composition- Polygonati Rhizoma” network topology chart 

Cytoscape 3.8.2 软件，并应用 cyto-NCA 插件计算网

络中每个靶点节点的拓扑学参数，主要包括度中心

性（DC）、介数中心性（BC）和接近中心性（CC），

将拓扑学参数作为筛选指标并排序。核心靶点的筛

选条件设定为 2 步筛选法：（1）初步筛选：首先，

计算网络中所有靶点节点的 DC、BC、CC 的平均

值。筛选出同时满足 DC＞网络平均 DC 值、BC＞

网络平均 BC 值、且 CC＞网络平均 CC 值的靶点。

满足此条件的靶点被认为是网络中拓扑属性较为

重要的候选核心靶点；（2）精筛选与排序：将通过

初步筛选的候选靶点，按照其 degree 值进行降序排

列，最终选取排名前 4 位的靶点蛋白作为核心靶点，

用于后续的分析和验证，筛选结果如表 2 所示。 

3.1.4  GO 及 KEGG 通路富集分析 将获得的黄精

与 HUA 共同靶点导入 DAVID 数据库，下载分析数

据，KEGG 分析结果表明，黄精治疗 HUA 的信号

通路主要包括肝炎 B（hepatitis B）、细胞凋亡

“（apoptosis）、癌症相关通路（pathways in cancer）、

肌萎缩侧索硬化症（amyotrophic lateral sclerosis，

ALS）、p53 信号通路（p53 signaling pathway）、弓

形虫病“（toxoplasmosis）、小细胞肺癌“（small cell lung 

cancer）、HTLV-1 感染“（HTLV-1 infection）、TNF 信

号通路（TNF signaling pathway）、NF-κB 信号通路

（NF-κB signaling pathway）、前列腺癌（prostate cancer）、

病毒致癌（viral carcinogenesis）、EB 病毒感染（epstein-

barr virus infection）、洛氏菌病（legionellosis）、HIF-1
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图 3  PPI 图 

Fig. 3  PPI diagram 

信号通路（HIF-1 signaling pathway）、结直肠癌

“（colorectal cancer）、T 细胞受体信号通路（T cell 

receptor signaling pathway）、胰腺癌（pancreatic 

cancer）、非酒精性脂肪性肝病“（NAFLD）以及利什

曼病“（Leishmaniasis）。再以 P≤0.01 作为筛选条件，

并且以 P 值为排序选项进行排序，选取前 20 个数

据，在微生信网站进行 KEGG 富集分析，这些通路

的富集计数介于 6～12，显著性以−lgP 表示，并通

过气泡图颜色从绿色到红色逐渐增强。见图 4。

KEGG 分析结果表明，黄精治疗 HUA 的信号通路

主要包括脂质和动脉粥样硬化、癌症途径、p53 信

号通路、IL-17 信号通路等。 

为系统阐明黄精治疗 HUA 的潜在靶点所参与

的生物学功能，以 P 值≤0.01 作为筛选条件，并且

以 P 值为排序选项进行排序，选取前 20 个数据，

在微生信网站进行 GO 富集分析，如图 5～7 所示。

该分析从 CC、MF 和 BP 3 个维度，揭示黄精发挥 

表 2  Cyto-NAC 筛选的前 4 个靶点蛋白 

Table 2  Top four target proteins screened by cyto-NAC 

序号 蛋白 Degree BC CC 

1 JUN (Transcription factor AP-1) 35 153.729 32 0.872 340 44 

2 TNF (Tumor necrosis factor) 35 122.708 28 0.872 340 44 

3 TP53 (Cellular tumor antigen p53) 34 81.446 99 0.854 166 70 

4 PPARG(PPARγ) 34 115.250 92 0.854 166 70 

 

图 4  黄精治疗 HUA 的 KEGG 通路分析 

Fig. 4  KEGG pathway analysis of Polygonati Rhizoma in 

treatment of HUA 

药效的物质基础和作用机制。 

在 CC 层面，富集分析结果显示，黄精抗 HUA

的潜在靶点显著定位于质膜外侧（external side of 

plasma membrane）、细胞溶胶（cytosol）、细胞外空间

（extracellular space）、核染色质（nuclear chromatin）

以及膜筏（membrane raft）。这一空间分布特征提示，

黄精的活性成分可能通过作用于细胞膜表面的受体

或转运蛋白，并深入细胞溶胶影响关键酶的活性，同

时通过调节核染色质来影响基因表达，从而多位点、

系统性地干预 HUA 的病理生理过程。 

在 MF 层面，分析鉴定出的靶点功能高度集中

于各类“结合”活性。显著富集的条目包括相同蛋

白质结合（identical protein binding）、转录因子结合

（transcription factor binding）、蛋白质同源二聚化

活性（protein homodimerization activity）、酶结合

（enzyme binding）、蛋白酶结合（protease binding）、

蛋白质复合物结合（protein complex binding）以及 
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图 5  黄精治疗 HUA 的 GO-CC 富集分析 

Fig. 5  GO-CC enrichment analysis of Polygonati Rhizoma 

in treatment of HUA 

NF-κB 结合（NF-κB binding）。这些结果表明，黄精

的药理作用是通过广泛的 PPI 网络实现的，特别是

其与转录因子（如 NF-κB）和关键酶的结合能力，

提示其在调控炎症信号通路和嘌呤代谢通路方面

具有核心作用，这正是治疗 HUA 及其并发症（如

痛风性关节炎）的关键环节。 

在 BP 层面，富集结果进一步明确上述分子功

能的宏观生物学效应。黄精的靶点显著参与了对药

物的反应“（response to drug）、RNA 聚合酶Ⅱ启动子

的 转 录 正 调 控 （ positive regulation of 

transcriptionfrom RNA polymerase Ⅱ promoter）、凋亡

过程的负调控（ negative regulation of apoptotic 

process）以及卵泡发育“（ovarian follicle development）

等多个过程。这表明黄精不仅能调控基因的转录活

性，还可能通过抑制由 HUA 诱导的细胞凋亡，对

肾脏等靶器官起到保护作用。这些过程共同指向黄

精通过调节基因表达、抑制炎症和细胞损伤，来综

合应对 HUA 复杂的病理机制。 

基于网络药理学的 GO 功能富集分析，系统揭

示黄精治疗 HUA““多成分、多靶点、多通路”的作

用特征。研究表明，黄精的活性成分主要作用于细

胞溶胶与质膜等关键区域的靶点蛋白。在分子水平

上，其通过与酶、转录因子“（特别是 NF-κB）等功

能蛋白的结合，发挥其核心药理活性。这些分子事

件最终整合表现为对基因转录、细胞凋亡、炎症反

应等关键生物学过程的系统性调控，从而实现降低

UA 水平、抑制炎症反应、保护靶器官的综合治疗

效果。本研究为阐释黄精抗 HUA 的科学内涵提供

了理论依据，并为后续的实验验证与新药开发指明

了具体方向。 

3.2  分子对接结果 

将 PPI数据导入 cytoscape软件，运用插件 cyto-

NCA 插件进行分析，将筛选出来的 4 个靶点蛋白与

黄精化学成分对应蛋白进行筛选。见表 3。 

共有 7 种化学成分与筛选出来的 4 个靶点蛋白相对

应，分别为芹菜素、黄芩素、β 谷甾醇、薯蓣皂苷

元、异甘草素、3'-甲氧基大豆苷元、（Z）-1-（2,4-二

羟基苯基）-3-（4-羟基苯基）丙-2-烯-1-酮。靶点蛋

白分别为转录因子 AP-1、肿瘤坏死因子、细胞肿瘤

抗原 p53、过氧化物酶体增殖物激活受体γ。分子

对接结果见图 8 和表 4。 

 

图 6  黄精治疗 HUA 的 GO-MF 富集分析 

Fig. 6  GO-MF enrichment analysis of Polygonati Rhizoma in treatment of HUA 
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图 7  黄精治疗 HUA 的 GO-BP 富集分析 

Fig. 7  GO-BP enrichment analysis of Polygonati Rhizoma in treatment of HUA 

3.3  PKAE 对 HUA 小鼠血清指标的影响 

3.3.1  PKAE 对 HUA 小鼠血清 UA 的影响  结果

如表 5 所示，与对照组相比，模型组的 UA 显著升

高“（P＜0.01），显示 HUA 小鼠造模成功；与模型组

相比，别嘌呤醇组、PKAE 高、低剂量组的 UA 明

显降低（P＜0.01）；PKAE 高、低剂量组 UA 值均

低于阳性药别嘌呤醇和苯溴马隆组。 

3.3.2  PKAE对HUA小鼠血清Cr的影响  结果如表

6 所示，与对照组相比，模型组的 Cr 显著升高（P＜

0.01），显示 HUA 小鼠造模成功；与模型组相比，

苯溴马隆组、PKAE 高、低剂量组的 UA 显著降低，

别嘌呤醇组 Cr 未见显著变化“（P＞0.05），与其抑制

UA 生成、对肾功能影响有限的药理学机制一致[6]。 

表 3  筛选靶点蛋白对应黄精化学成分 

Table 3  Chemical components of Polygonati Rhizoma 

corresponding to screening target proteins 

基因名称 化合物 

JUN β-谷固醇 

JUN 芹菜素 

TNF 芹菜素 

TP53 黄芩素 

TP53 薯蓣皂苷元 

TP53 芹菜素 

PPARG 异甘草素 

PPARG 3'-甲氧基黄豆苷元 

PPARG (Z)-1-(2,4-二羟基苯基)-3-(4-羟基苯基)丙-2-烯-1-酮 

 

A-芹菜素-AP-1；B-芹菜素-p53；C-芹菜素-TNF-α；D-黄芩素-p53；E-薯蓣皂苷元-p53；F-β 谷甾醇-AP-1；G-PPARγ-异甘草素；H-PPARγ-(Z)-1-

(2,4-二羟基苯基)-3-(4-羟基苯基)丙-2-烯-1-酮；I-PPARγ-3'-甲氧基大豆苷元。 

A-apigenin-AP-1; B-apigenin-p53; C-apigenin-TNF-α; D-baicalein-p53; E-diosgenin-p53; F-β-sitosterol-AP-1; G-PPARγ-isoliquiritigenin; H-PPARγ-(Z)-

1-(2,4-dihydroxyphenyl)-3-(4-hydroxyphenyl)prop-2-en-1-one; I-PPARγ-3'-methoxydaidzein. 

图 8  分子对接结果 

Fig. 8  Docking results 
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表 4  分子对接结合能 

Table 4  Molecular docking binding energies 

Protein target PDB ID 活性成分 结合能/(kJ·mol−1) 

JUN 5T01 芹菜素 (apigenin) −16.05 

JUN 5T01 β-谷甾醇 (β-sitosterol) −4.90 

PPARG 2ZNN (Z)-1-(2,4-二羟基苯基)-3-(4-羟基苯基)丙-2-烯-1-酮 [(Z)-1-(2,4-

dihydroxyphenyl)-3-(4-hydroxyphenyl)prop-2-en-1-one] 

−17.43 

PPARG 2ZNN 3'-甲氧基黄豆苷元 (3'-methoxydaidzein) −19.23 

PPARG 2ZNN 异甘草素 (isoliquiritigenin) −16.29 

TNF 6TGU 芹菜素 (apigenin) −11.19 

TP53 6Q4G 芹菜素 (apigenin) −10.68 

TP53 6Q4G 黄芩素 (baicalein) −15.92 

TP53 6Q49 薯蓣皂苷元 (diosgenin) −25.77 

表 5  各组小鼠血清中 UA 值 ( ±s, n＝10) 

Table 5  UA in serum of mice in each group ( ±s, n＝10) 

组别 剂量/(g·kg−1) UA/(μmol·L−1) 

对照 — 127.69±21.76 

模型 — 187.28±24.89## 

PKAE 7.80 116.65±22.08** 

PKAE 15.60 93.38±30.45** 

别嘌呤醇 0.04 125.18±26.18** 

苯溴马隆 0.02 152.74±32.66* 

与对照组比较：##P＜0.01；与模型组比较：
*
P＜0.05  

**
P＜0.01。 

##P < 0.01 vs control group;
 *

P < 0.05  
**

P < 0.01 vs model group.  

表 6  各组小鼠血清中 Cr 值 ( ±s, n＝6) 

Table 6  Cr in serum of mice in each group ( ±s, n＝6) 

组别 剂量/(g·kg−1) Cr/(μmol·L−1) 

对照 — 7.34±3.94** 

模型 — 42.05±6.53 

PKAE 7.80 6.80±7.15** 

PKAE 15.60 6.51±1.56** 

别嘌呤醇 0.04 40.27±3.23 

苯溴马隆 0.02 16.48±10.91** 

与模型组比较：
**

P＜0.01。 

**
P < 0.01 vs model group.  

4  讨论 

本研究的 KEGG 通路分析主要包括 p53 信号

通路、TNF 信号通路、细胞凋亡通路、HIF-1 信号

通路、癌症通路、前列腺癌通路、T 细胞受体通路、

MAPK 信号通路、类风湿关节炎、NF-κB 信号通路、

IL-17 信号通路、血管内皮生长因子信号通路等。

GO 富集通路分析结果显示黄精主要参与 NF-κB 转

录因子活性的正调节、一氧化氮生物合成过程的正

调控、对过氧化氢的反应、MAPK 级联的正向调节、

一氧化氮合酶活性的正向调节、急性炎症反应的负

调节、肿瘤坏死因子介导的信号通路等 BP。 

本研究将黄精的主要活性成分与 HUA 的 4 个

潜在治疗靶点“（JUN、TNF、TP53、PPARG）进行

分子对接模拟，结果显示黄精中主要活性成分 β-谷

甾醇（β-sitosterol）、黄芩素（baicalein）、芹菜素

“（apigenin）、薯蓣皂苷元“（diosgenin）与疾病相关靶

点具有良好的结合活性，表明这些成分可能是黄精

中改善 HUA 及其并发症的潜在药效物质。其中以

关键靶点PPARG与黄精活性成分的对接结果较好，

预测 PPARG 靶点蛋白是黄精治疗 HUA 的主要靶

点蛋白。 

基于网络药理学及分子对接结果，本研究采用

ip 氧嗪酸钾建立小鼠 HUA 模型，通过体内实验进

一步探讨 PKAE 对 HUA 的保护作用及机制。结果

表明，PKAE 高、低剂量组 UA 值、Cr 值水平均显

著降低，表明黄精具有良好的降 UA、Cr 的作用，

其作用机制可能与调节 PPARG 活性，从而发挥降

低 UA 的作用，也可能与黄精抑制炎症信号通路和

氧化应激信号通路，调节炎症反应“（TNF-α、NF-κB、

IL-1β、MAPK）等有关。 

综上所述，本研究通过网络药理学及分子对接

结果，预测黄精具有调节 JUN、TNF、TP53 的表达

及 PPARG 关键靶蛋白的作用；可能参与调控 TNF、

MAPK、NF-κB 信号通路等，通过参与 NF-κB 转录

因子活性的正调节、一氧化氮生物合成过程的正调

控、MAPK 级联的正向调节、急性炎症反应的负调

节等 BP 共同发挥 HUA 治疗作用。动物实验验证

黄精具有显著降低小鼠 UA、Cr 值作用，其机制可

能是与抑制高浓度血 UA 所引发的炎症信号通路和

x

x

x

x
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氧化应激信号通路有关，PKAE 可有效改善 HUA 及

并发症病理反应。 
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