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ERN1、MAFF、FOSB、DUSP1、 
ARRDC3、HBEGF、TIGIT、CREM、 
DUSP10、TRIM69、STK17A、DMRTA1、 
DMRT3、TKTL1、PPP2R3B、CLK1、DUSP16、 

银翘散                                臣药 

DDIT3、TRIB3、BBC3、
PPP1R15A、TXNDC5、
FOS、AREG、JUN、
EGR1、EGR2、ATF3、
SGK1 、 SESN2 、
CACNA1A、SLC3A2、
ZC3H6、TNFAIP3、
ZFP36L1、NR4A2、
NR4A3、PSAT1、HRG、
FBXO32、RGS16、 
VCAM1 、 KCNE2 、
SLC7A11、ARRDC3 

PAK2 、 KAZN 、
BTBD8、SOX5、 PPARGC1A、TSC22D3、GLIS1、MYO16、 PAX2、PMAIP1、 
EML5、BTBD8、 RUNX1T1、ZFP36、ZNF460、CREBRF、

BATF3、ISL2、PHACTR1、PELI1、MTUS2、
TNKS1BP1、EGR4、ZNF157、BCL6、PKIG、
PHLDA1、ZFP36L2、RGS13、ZNF333、
FOSL2、ARID5B、PMAIP1、EPC1、VEGFA、 
IRAK2、GARS、AARS、MURC、FRMD4B、
CCDC81、FBXO32、CRAS、PRUNE2、 
PRDM1、MEDAG、LVRN、CCL3、 
ALPK2、GDAP1L1、TCTN2、LZTS3、 
TTC25 
 

FSCN2、DNAH12、
RASA3 

图 5  银翘散和臣药组相同上调基因条目中基因维恩图 
Fig. 5  Venn diagram of genes in same up-regulated genes items of Ministerial drug and YQS groups 

表 4  GO 富集分析中银翘散和臣药组不同上调基因条目 
Table 4  Different up-regulated gene entries in Ministerial drug and YQS groups based on GO enrichment analysis 

组别 不同上调基因条目 
银翘散 release of cytochrome c from mitochondria、regulation of DNA binding transcription factor activity、reactive 

oxygen species metabolic process、amino acid transport、aging、protein kinase B signaling、protein-DNA complex、
Golgi apparatus、endoplasmic reticulum、transcriptional activator activity, RNA polymerase II proximal promoter 
sequence-specific DNA binding、transcription regulatory region sequence-specific DNA binding、transcription 
regulatory region DNA binding、RNA polymerase II activating transcription factor binding、GTPase activator 
activity 

臣药 negative regulation of transcription by RNA polymerase II、nuclear-transcribed mRNA catabolic process, 
deadenylation-dependent decay、3′-UTR-mediated mRNA destabilization、negative regulation of smooth muscle 
cell proliferation、positive regulation of nuclear-transcribed mRNA catabolic process, deadenylation-dependent 
decay、cellular response to tumor necrosis factor、platelet alpha granule lumen、secretory granule、cytoskeleton、
mRNA 3′-UTR AU-rich region binding 、 MAP kinase tyrosine/serine/threonine phosphatase activity 、

transcriptional activator activity, RNA polymerase II transcription regulatory region sequence-specific DNA 
binding、protein homodimerization activity、protein phosphatase inhibitor activity 

 
在 GO 富集分析的下调基因条目中，臣药组富

集到 30 个条目，银翘散组仅富集到 10 个条目，具

体基因条目见表 5。其中仅 nucleus 条目与臣药组相

同，臣药下调该条目中的 51 个基因（FOXD4L1、
EID3、SSH3、CCNE1、CENPBD1、SYCP3、PER3、
CDKN2C、HSPA1B、PHF13、HEXIM1、FIGNL2、
TREX2、ZNF296、ZBED1、UBC、H2AFX、CBX2、
NFKBIE、RBM14、TUBB2A、HSPA5、TUBB4B、
FEN1、FBXO43、FAM71F2、CABYR、EID2B、TEF、
GADD45B、ATF5、BCL9L、CEMIP、MYLK2、
ZCCHC5、PHF7、SERTAD3、FOXD2、FOXD4、
TUBA1C、IMP3、TIGD1、TIGD3、TIGD4、TBR1、
FOXJ1 、 DYRK3 、 ZFC3H1 、 UTP3 、 RARG 、

HIST1H2AG），银翘散仅下调该条目中的 5 个基因

（FOXD4L1、EID3、SSH3、TRIM22、AKAP17A）。 
3.4.3  差异基因 KEGG 富集分析  利用 KEGG 数

据库对差异基因进行信号通路（pathway）分析，可

以找到富集差异基因的 pathway 条目，寻找不同样

本的差异基因可能与哪些通路的改变有关。在富集

的差异最显著的前 20（Top 20）条信号通路中，银

翘散组和臣药组有 13 条通路重合，见表 6。相同信

号通路所涉及到的上调基因，臣药组基本囊括了银

翘散组的上调基因，且臣药组上调的基因数目比银

翘散组多（图 6）。臣药和银翘散组富集到的不同信

号通路见表 7。 
在 KEGG 富集到的 Top 20 下调信号通路中，银

翘散组仅富集到 17 条信号通路；其中，仅 necroptosis
信号通路同时被银翘散和臣药调节，见表 8。 
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表 5  GO 富集分析中银翘散和臣药组下调基因条目 
Table 5  Down-regulated gene entry in Ministerial drug and YQS groups based on GO enrichment analysis 

组别 基因条目 
银翘散 regulation of transcription, DNA-templated、transcription, DNA-templated、cytoplasm、plasma membrane、integral 

component of membrane、nucleoplasm、cytosol、nucleus、metal ion binding、protein binding 

臣药 microtubule-based process、negative regulation of transforming growth factor beta receptor signaling pathway、

chromatin silencing、mitotic cell cycle、negative regulation of transcription by RNA polymerase II、canonical Wnt 

signaling pathway、humoral immune response、meiotic cell cycle、chromatin organization microtubule cytoskeleton 

organization、extracellular vesicle、vesicle、endoplasmic reticulum membrane、external side of plasma membrane、

cytoskeleton、microtubule cytoskeleton、mitochondrial outer membrane、transcription factor complex、cellula 

component、nucleus、transcription regulatory region sequence-specific DNA binding、structural constituent of 

cytoskeleton、GTPase activity、ATPase activity、unfolded protein binding、GTP binding、transcriptional activator 

activity、RNA polymerase II transcription regulatory region sequence-specific DNA binding、ubiquitin protein 

ligase binding、RNA polymerase II regulatory region sequence-specific DNA binding、nucleic acid binding 

表 6  KEGG 富集分析中银翘散和臣药组相同上调信号通路及基因 
Table 6  KEGG enrichment analysis of same up-regulated signal pathways and genes in Ministerial drug and YQS groups 

信号通路 基因 

colorectal cancer AREG、BBC3、FOS、JUN、PMAIP1 

apoptosis BBC3、DDIT3、FOS、JUN、PMAIP1 

rheumatoid arthritis CCL3L3、FOS、JUN 

TNF signaling pathway FOS、JUN、TNFAIP3、VCAM1 

HTLV-I infection ATF3、EGR1、EGR2、FOS、JUN、VCAM1 

p53 signaling pathway BBC3、PMAIP1、SESN2 

salmonella infection CCL3L3、FOS、JUN 

IL-17 signaling pathway FOS、JUN、TNFAIP3 

AGE-RAGE signaling pathway in diabetic complications EGR1、JUN、VCAM1 

chagas disease (American trypanosomiasis) CCL3L3、FOS、JUN 

Toll-like receptor signaling pathway CCL3L3、FOS、JUN 

MAPK signaling pathway AREG、CACNA1A、DDIT3、FOS、JUN 

fluid shear stress and atherosclerosis FOS、JUN、VCAM1 

AREG、BBC3、FOS、
PMAIP1 、 DDIT3 、
CCL3L3、TNFAIP3、
VCAM1、ATF3、EGR1、
JUN、EGR2、SESN2、
CACNA1A 

CTLA4 、 SGK1 、
SLC3A2、TXNDC5、
CD70、INHBE 

银翘散                            臣药 

CCL3、CCL4L2、IFNG、

VEGFA、FOSB、ERN1、
DUSP1、ZFP36、DUSP10、
DUSP16、CREM 

 
图 6  银翘散和臣药组相同上调信号通路中基因的维恩图 

Fig. 6  Venn diagram of genes in same up-regulated signal pathway of Ministerial drug and YQS groups 










