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摘  要：组学技术的运用主要基于高通量分析检测技术，包括转录组学、蛋白质组学和代谢组学等。生物信息学的飞速发

展，为探索中药治疗疾病的机制提供新的思路和方法。在过去的数十年间，组学技术广泛应用于中药作用机制的研究当中。

中药具有多成分、多靶点的特点，单一通路研究难以诠释中药“整体观念”的治疗思想，而多组学联用研究与这一观点不谋

而合。查阅近年文献，对转录组学、蛋白质组学、代谢组学及 16S rRNA 测序等联用在中药治疗疾病中发挥的作用进行综述。 
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Abstract: The application of omics techniques is mainly based on high-throughput analysis and detection techniques, including 

transcriptomics, proteomics and metabolomics. The rapid development of bioinformatics provides new ideas and methods for exploring 

the mechanism of traditional Chinese medicine (TCM). In the past few decades, omics technologies are widely used in the mechanism 

study of TCM. Multi-components and multi-targets are important features of TCM. Therefore, it is difficult to explain the “holism” 

concept of TCM using single pathway research, and multi-omics studies are consistent with this view. In this paper, by searching for 

recent literatures, the usage of transcriptomics, proteomics, metabolomics, and 16S rRNA sequencing in the mechanism studies of 

TCM were reviewed. 
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基因组学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学

等组学技术可在多个层面上解释分子的复杂性，用

于全面了解人类健康与疾病的关系和解释中药治疗
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疾病的分子机制。随着测序技术的出现，医学和生

物学研究越来越依赖于组学技术产生的数据，这些

数据联合应用统称为“多组学”数据。多组学技术
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的联合应用彻底改变了医学和生物学领域，也为中

药治疗疾病的机制提供新的方法。 

1  组学技术 

组学技术指现代生物学研究体系中一系列基于

高通量分析检测技术的研究方法，包括转录组学、蛋

白质组学、代谢组学等[1]。整体观念是中医学关于人

体自身的完整性及人与自然、社会环境的统一性的认

识。由于大多数中药为混合物，其成分复杂，具有靶

标多样性的特点，单一通路研究难以诠释中药“整体

观念”的治疗思想。运用组学整合研究，可从多角度、

多方面探索其作用机制，有助于促进中药在临床上的

广泛应用，对推动中医药现代化意义重大。目前在中

医药研究中应用较为广泛的组学技术包括转录组学、

蛋白质组学、代谢组学及 16S rRNA 测序技术（表 1）。

表 1  组学技术概况 

Table 1  Overview of omics technology 

类型 主要技术 特点 应用 文献 

转录组学 基因芯片、单分子测序、高通

量测序技术 

整体水平上研究细胞中所有基

因转录 

中药干预后组织或细胞中转录情况 2-5 

蛋白质组学 双向蛋白电泳、同位素标记、

蛋白质芯片 

高通量、高灵敏度、高精确性 中药干预后蛋白质变化以及其相互

作用 

6-9 

代谢组学 核磁共振、气相色谱-质谱联

用、液相色谱-质谱联用 

实时动态性、整体性、快速高

效、选择性高 

中药对机体/细胞内源性代谢产物的

影响 

10-12 

16S rRNA 测序 高通量测序技术 周期短、高通量、测序读长长 从调节微生物角度，阐明疾病的发

病机制及中药的作用机制 

13-15 

1.1  转录组学 

转录组是细胞中 RNAs 转录物的总体，由编码

RNAs 和非编码 RNAs 组成[16]。转录组学是在整体

水平上研究细胞中所有基因转录及其转录调控规律

的一门学科，同时也是高通量基因表达谱分析的有

力工具[17]。常见的转录组学技术包括基因芯片技术、

单分子测序技术、高通量测序技术等，可用于对样本

中 mRNA、IncRNA、circRNA 等基因组测序[18]。运

用转录组学能够从整体水平上研究中药干预后组织

或细胞中基因的转录情况。五味子甲素 B 可调控氧

化还原、内质网应激、细胞凋亡和先天性免疫应答

相关基因，发挥治疗肝纤维化的作用[19]。舒心饮可

通过调控血管内皮生长因子（vascular endothelial 

growth factor ， VEGF ） / 磷 脂 酰肌 醇 -3- 激 酶

（phosphatidylinositol-3-kinase，PI3K）/丝氨酸/苏氨

酸 蛋 白 激 酶 （ serine/threonine protein kinase ，

Akt/PKB）/丝裂原活化蛋白激酶（mitogen-activated 

protein kinase，MAPK）信号通路、细胞连接、细胞

凋亡和自噬信号通路，促进斑马鱼血管生成[20]。此

外，转录组学同样可应用于中药毒理学研究中，

Jiang 等[21]研究表明，何首乌可通过上调肝组织中胆

固醇和胆汁酸生物合成途径的限速酶细胞色素

P450 家族成员 7A1（cytochrome P450 7A1，CYP7A1）

诱导大鼠胆汁瘀积性肝损伤。 

1.2  蛋白质组学 

蛋白质组学是通过分析蛋白质的表达、蛋白质

结构及蛋白质与蛋白质相互作用，了解细胞或生物

体蛋白质组成及变化规律的一门学科[22]。Yao 等[23]

在血清蛋白质组学分析的基础上，阐明了骨质增生

止痛丸可能通过调节 Hippo、环磷酸鸟苷（cyclic 

guanosine monophosphate，cGMP） -蛋白激酶 G 

（protein kinase G，PKG）和钙离子信号通路等多种

途径发挥治疗骨关节炎的作用。Sun 等[24]通过建立

重症急性胰腺炎相关性肺损伤大鼠模型，用清胰颗

粒治疗后，运用蛋白组学分析，发现其治疗机制可

能与抑制炎症介质和细胞因子的释放、降低血管通

透性、抑制细胞凋亡和分泌内毒素有关。Tao 等[25]

运用蛋白组学分析表明，疏风解毒胶囊在急性肺损

伤的过程中有抗炎和免疫调节作用，其机制可能是

下调 Akt1 蛋白，上调 α-心脏激动蛋白、裸蛋白 1、

组织蛋白酶 B 和锰超氧化物歧化酶关键蛋白，进而

抑制炎症进展。Lee 等[26]通过蛋白组学分析发现，

青黛中分离的 2种吲哚生物碱靛蓝D和靛玉蓝B对

血清白细胞介素-17 因子表达均有抑制作用，为青

黛在临床上的抗炎作用提供了科学依据。Chen 等[27]

通过蛋白定量分析技术发现，CC 趋化因子配体 2 是

肝脏巨噬细胞募集和浸润的主要驱动力，大黄䗪虫丸

可显著降低肝脏 CC 趋化因子配体 2 和 CC 趋化因子
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受体 2 的表达，阻断巨噬细胞向肝脏的募集来抑制肝

纤维化，同时可抑制大肠癌的生长和转移。Wu 等[28]

研究发现，复方丹参滴丸能显著抑制去甲肾上腺素诱

导的主动脉收缩张力，其机制可能与血小板活化、

cGMP-PKG 信号通路和血管平滑肌收缩有关，为阐明

复方丹参滴丸的血管舒张机制提供了新的方法。 

1.3  代谢组学 

代谢组学可用于研究生物体内源性代谢产物的

种类、数量以及其在内外因素作用下的变化规律[29]，

还可通过信息建模、系统整合进行群组指标分析，

反映生物体代谢物动态变化的规律[30]。代谢组学技

术具有整体性和实时动态的特点，从而阐释代谢产

物在体内的动态规律，进而了解机体内已经发生的

代谢反应。此外，与转录组学和蛋白质组学相比，

代谢组学数据库小，使得分析更加容易。Yi 等[31]发

现血府逐瘀汤主要通过影响胆汁酸代谢、脂质代谢、

亚油酸代谢、丙氨酸、天冬氨酸、谷氨酸、甘氨酸、

丝氨酸和苏氨酸代谢等来治疗冠心病。血必净注射

液可显著调节 15 种代谢产物，通过调节能量代谢、

氨基酸代谢、脂代谢、脂肪酸代谢等途径明显减轻

脓毒症的症状[32]。Cui 等[33]发现荷叶碱通过调节甘

油磷脂、亚油酸、α-亚麻酸、精氨酸和脯氨酸等的

代谢，进而抑制肝脏炎症和氧化应激，发挥治疗大

鼠非酒精性脂肪肝的作用。抑郁症患者中，草酸和

硬脂酸的水平明显较高，逍遥散可通过调节乙醛酸

和二羧酸的代谢，脂肪酸的生物合成，缬氨酸、亮氨

酸和异亮氨酸的生物合成以及精氨酸和脯氨酸的代

谢来逆转上述变化，从而逆转抑郁症[34-35]。Bao 等[36]

通过建立肝癌模型，对其代谢谱进行分析，发现水

红花子方能提高肿瘤大鼠对亚油酸和油酸的摄取和

利用，从而提高肿瘤大鼠的机体免疫力。水红花子

方的抗肿瘤机制可能是通过调节磷脂酰乙醇胺 N-

甲基转移酶和溶血磷脂酶 D 的活性来介导的，为水

红花子方的抗肿瘤作用发生在整体代谢水平提供了

有力的证据。Jiang 等[37]通过盲肠结扎穿刺法建立大

鼠脓毒症模型，结果发现血必净注射液可通过调节

腐胺、花生四烯酸、2-脱氧-D-葡萄糖和左旋葡萄糖

聚糖等糖代谢、能量代谢和氨基酸代谢来提高脓毒

症大鼠的生存率，表明血必净注射液可通过多种代

谢途径发挥治疗作用。 

1.4  16S rRNA 测序 

越来越多的研究表明肠道菌群与代谢性疾病[38]、

溃疡性结肠炎[39]、肿瘤[40]等各种疾病的发生关系密

切，通过调节肠道菌群治疗疾病成为一种新的治疗

策略。目前用于检测肠道菌群的措施主要包括 16S 

rRNA 测序技术与宏基因组学研究。16S rRNA 是存

在于所有原核细胞中的小核糖体亚单位的一部分，

编码该分子的基因具有一些独特的特征，使其适合

于分类学分析[41]。1997 年，Pace 等[42]首次用 Sanger

测序法对 16S rRNA 基因序列进行测序，描述了无

需实验室培养的微生物群落组成。16S rRNA 测序技

术具有时间周期短、高通量的特点。Zhang 等[43]发

现 参 苓 白 术 散 通 过 下 调 普 雷 沃 氏 菌 属 、

Mucispirillum 和 Akkermansia 的丰度，上调德克氏

菌属、梭菌属和脱硫弧菌属的数量，治疗功能性消

化不良。You 等[44]通过运用 16S rRNA 测序进行肠

道菌群分析，发现生脉饮通过增加乳酸杆菌、类杆

菌、Akkermansia 水平，减少毛螺菌科 NK4A136、

鞘脂单胞菌属、瘤胃菌科 UCG-014 水平来改善腹

泻、饮食摄入减少、体质量减轻、黏膜下层不同程

度的淋巴细胞浸润和侵袭及肠道微生物群的丰富性

和多样性显著降低等脾虚的症状。Cao 等[45]通过研

究发现少腹逐瘀汤可通过降低厚壁菌与拟杆菌的比

例，进而促进短链脂肪酸的产生，改善肠道屏障功

能，进而缓解异位子宫内膜和盆腔的炎症。Liu 等[46]

通过 16S rRNA 测序发现止带汤对宫颈癌有明显的

抑制作用，其作用机制可能与降低阴道中巴氏杆菌

和幽门螺杆菌丰度，增加乳酸杆菌和葡萄球菌丰度

有关。Liu 等[47]研究发现，槐花散可通过减少类杆

菌科、气单胞菌科和鞘氨醇杆菌科菌群数量，增加

瘤胃科和梭菌科菌群数量，从而改善肠道组织通透

性，缓解结肠炎。Sun 等[48]通过 16S rRNA 测序分

析发现，青黛治疗大鼠结肠炎的机制可能是通过增

加肠道中瘤胃球菌和丁酸球菌丰度，进而提高短链

脂肪酸水平，维持肠道免疫稳态。平胃散通过增加

拟杆菌与厚壁菌的比例，从而提高闭合蛋白水平，降

低肠道通透性，进而抑制溃疡性结肠炎的进展[49]。七

味白术散增加了乳酸杆菌和拟杆菌的丰度，可以帮

助修复黏膜细菌结构和恢复黏膜微生物群，从而缓

解失调型腹泻[50]。Lang 等[51]通过对 16S rRNA 基因

测序，比较特发性膜性肾病患者和健康人的肠道菌

群及健脾祛湿方治疗后的情况，结果表明，健脾祛

湿方可通过调节丁酸蓖麻单胞菌、类杆菌、Alistipes

和毛螺菌属来治疗特发性膜性肾病。 

2  多组学联用 

转录组学、蛋白质组学和代谢组学等组学技术
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可用于描述不同层次细胞内的生命活动过程。基于

复杂的通路和网络关联，可以整合不同组学的数据，

通过整理、统计和计算展示数据间的调控关系，揭

示药物对细胞或机体组织的影响，研究药物治疗疾

病的机制[52]。 

2.1  转录组学与蛋白质组学联用 

转录组学与蛋白质组学联用可以从基因与蛋白

水平 2 个层面，深入诠释药物的作用机制，相比单

纯转录组学或蛋白质组学研究，通过对二者结果进

行交集通路分析，明显克服了单一转录组学无法完

全体现生物学特征的问题，以及蛋白质组学不能动态

反应基因表达的问题，使结果更具说服力。Liu 等[53]

运用 RNA-seq 和无标记定量蛋白质组学技术，研究

发现疏血通注射液通过 PI3K-Akt 信号通路增加

HIF1α 和 HIF2α 基因的转录和蛋白的表达，促进脑

缺血损伤的修复。Jia 等[54]通过转录组学和蛋白质组

学联用，研究表明丹参酸 A 钠通过调节 HTSF1、

ATMIN 等基因，进而调控心肌梗死大鼠钙离子激活

钾通道蛋白 2、肿瘤蛋白 63、ADP 核糖基化因子样

蛋白 11 的表达，从而改善大鼠心肌损伤。Lin 等[55]

采用下一代测序和同位素标记相对和绝对定量

（isobaric tags for relative and absolute quantification，

iTRAQ）技术研究丹参酮ⅡA在胃癌细胞系糖代谢中

的调控机制，表明丹参酮ⅡA通过下调与 G2/M 期的

细胞周期有关的细胞周期素依赖性激酶 1、周期素

B1、细胞分裂周期蛋白 25 同源蛋白 C 及与糖酵解

有关的原癌基因 Akt 等，调控细胞周期蛋白 B1、

Cdc25C 和磷酸化 CDK1 等蛋白的表达，从而抑制细

胞增殖，降低葡萄糖消耗，抑制糖酵解。Dong 等[56]应

用基因芯片和 iTRAQ 技术探讨扶正化瘀方抗肝纤

维化的作用，结果提示扶正化瘀组和模型组差异表

达基因 255 个，差异表达蛋白 499 个，推测其机制

可能是通过上调大鼠肝脏中 Ugt2a3、Cyp2b1 和

Cyp3a18 等基因，抑制细胞外基质蛋白、胶原蛋白 I

和纤连蛋白等的表达，发挥抗肝纤维化的作用。 

2.2  16S rRNA 测序与代谢组学联用 

16S rRNA 测序研究可以准确鉴定肠道微生物

的种类和丰度。代谢组学技术为疾病和药效学表征

提供了独特而新颖的思路，有助于系统分析代谢产

物的变化。通过联合 16S rRNA 测序技术与代谢组

学分析，可以从肠道菌群与代谢水平上解释中药治

疗疾病的机制。Li 等[57]通过 GC-MS 和 16S rRNA

测序技术探究小檗碱对高脂血症大鼠的影响，结果

表明小檗碱通过减少大肠杆菌与类杆菌的比例，增

加了丙氨酸、缬氨酸、苏氨酸等糖异生氨基酸水平

和酪氨酸、苯丙氨酸、色氨酸等生酮氨基酸的水平，

上调葡萄糖、丙酮酸、葡萄糖-6-磷酸、草酰乙酸和琥

珀酸等来促进糖酵解和恢复代谢平衡，进而降低高脂

血症大鼠的血脂。Gong 等[58]基于 16S rRNA 测序和

非靶向代谢组学技术探讨复方抗衰老片对肥胖的作

用，发现复方抗衰老片通过下调厚壁菌与变形杆菌

的丰度，减少了粪便中厚壁菌/拟杆菌的比率，进而

影响粪便中组氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸的水平等，

改善高脂饲料引起的老龄小鼠肥胖。Shao 等[59]运用

16S rRNA 测序和代谢组学探究苦参提取物治疗 2

型糖尿病的机制，表明苦参提取物可通过增加肠道

中瘤胃球菌和链球菌的丰度，减少考拉杆菌属、普

雷沃氏菌属、罗氏菌属、粪杆菌属和 Flexispira 的

丰度，进而调节粪便中代谢产物色氨酸、β-丙氨酸

和甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸水平，抑制 2 型糖尿病

的进展。Zhao 等[60]采用 16S rRNA 测序和代谢组学

研究发现枸杞叶提取物能显著调节 2 型糖尿病大鼠

的血糖、血脂水平，并能修复肝、肾、胰腺损伤，

其机制可能是通过调节普雷沃氏菌_1 和瘤胃球菌

的丰度来调节血液和尿液中的烟酸和烟酰胺、花生

四烯酸、嘌呤和氨基酸代谢，治疗 2 型糖尿病。Xiao

等[61]通过高通量 16S rRNA 基因测序和 UPLC-Q-

TOF-MS 技术分析黄芩-黄连治疗 2 型糖尿病的机

制，结果表明黄芩-黄连通过增加类杆菌 S24-7 

norank、Eubacterium nodatum、Parasutterella、普雷

沃氏菌科 UCG-001、瘤胃梭菌和瘤胃梭菌 9 的丰度

和减少大肠杆菌志贺氏菌的数量，进而影响粪便中

短链脂肪酸和次级胆汁酸的生物合成，改善 2 型糖

尿病大鼠的糖脂代谢紊乱。Liu 等[62]运用 16S rRNA

基因测序和 LC-MS 研究茵陈蒿汤治疗肝损伤的机

制，表明茵陈蒿汤通过影响 c_梭状芽孢杆菌和 o_梭

菌属的比例来调节血浆中的代谢产物 3-羟基丁酸、

鸟氨酸、牛磺胆酸、脯氨酸、色氨酸水平，来缓解

四氯化碳（CCl4）诱导的肝损伤。Wen 等[63]基于 16S 

rRNA 测序和 UPLC-MS 联用研究了天麻-钩藤对慢

性偏头痛的作用，发现天麻-钩藤治疗偏头痛的机制

可能是通过调节瘤胃球菌_2，大肠杆菌志贺氏菌、

类杆菌、Lachnoclostridium、嗜胆菌属和消化球菌属

的丰度，进而影响血浆中的色氨酸、酪氨酸、精氨

酸、烟酸和烟酰胺的代谢。Cheng 等[64]通过 16S 

rRNA 高通量焦磷酸测序和 HPLC-MS 研究发现，
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天丝饮通过调节色氨酸（tryptophan，TRP）-犬尿氨

酸（kynurenine，KYN）通路相关肠道菌群组成瘤胃

菌科、乳酸球菌和乳酸杆菌等的丰度，进而影响血

浆中的代谢产物色氨酸、2,3-双加氧酶、吲哚胺等，

改善大鼠的抑郁症状[50]。Piao 等[65]基于 16S rRNA

基因测序和 UPLC-QTOF-MS 技术研究，发现复方

贞术调脂方可通过减轻肠道炎症，改善肠道代谢物，

调节肠道菌群紊乱，改善和延缓衰老。Zhang 等[66]

通过 16S rRNA 测序和 UFLC-MS/MS 技术，综合分

析发现甘遂可通过提高肠道中乳酸杆菌的丰度和降

低幽门螺杆菌的丰度，进而影响相关碳水化合物和

氨基酸代谢，来改善恶性腹水。由此可知，16S rRNA

测序与代谢组学联合应用为研究中医药提供了新的

方 法 ， 具 体 机 制 需 要 进 一 步 研 究 。 

2.3  网络药理学与代谢组学联用 

网络药理学是以系统生物学为基础，对药理学

和生物信息学进行综合研究的一门学科。Hopkins[67]

首先提出“网络药理学”这一概念，并对其进行系

统的阐述。网络药理学认为药物在体内的过程是“多

成分-多靶点-多途径”，特别适合于研究大量生物数

据之间的关系。网络药理学与代谢组学的联用，利

于揭示多种代谢物和多个靶点之间潜在的复杂关

系，为中药治疗疾病机制的研究提供新的策略。

Zhang 等[68]基于网络药理学和 1H-NMR 代谢组学研

究发现黄芪总黄酮通过作用于 TFA4、TFA5、TFA7、

TFA10、TFA12、TFA13、TFA14、TFA15、TFA16 和

TFA17 等靶点，从而影响丙氨酸、天冬氨酸、谷氨

酸、丙酮酸、半胱氨酸、蛋氨酸、乙醛酸水平等，

发挥治疗肾病综合征的作用。Zhai 等[69]通过 RPLC-

Q-TOF/MS 和 HILIC-Q-TOF/MS 的大范围代谢组学

和网路药理学研究了二至丸治疗肝肾阴虚的机制，

表明二至丸可能通过调节 CAV1、ACO1 等衰老基因

来影响代谢产物花生四烯酸、L-精氨酸、牛磺酸和

酮戊二酸等，从而缓解腰部酸软、盗汗、头晕等肝

肾阴虚的症状。Pan 等[70]基于网络药理学和 HPLC-

MS 技术探究黄连汤治疗 2 型糖尿病的机制，结果

表明黄连汤可提高葡萄糖转运蛋白 4、胰岛素受体

和丝裂原活化蛋白激酶 1 的基因和蛋白表达来调节

代谢产物如苯甲酰甘氨酸、甜菜碱、苯丙氨酸等，

推测其机制可能通过多途径和多靶点来完成，从而

改善 2 型糖尿病。Guo 等[71]运用网络药理学和 1H-

NMR 代谢组学研究黄芪-山药降血糖的作用，发现

ACACA、MAOB、CAT 和 CA2 是黄芪-山药降血糖

的潜在靶点，代谢组学证实黄芪-山药可调节丙酮

酸、亮氨酸、缬氨酸、酪氨酸、牛磺酸、甘氨酸和

谷氨酰胺代谢，发挥降血糖作用。Zhang 等[72]通过

网络药理学和血清代谢组学联用，发现补肾填髓方

治疗阿尔茨海默病的核心靶点是 CYP1A1、CYP3A4、

ALOX5 和 GRIA2，代谢组学发现降低二氢枯氨酸

甲、骨化三醇、2-羟基丙酮、磷脂酰丝氨酸、棕榈酰

乙醇酰胺水平，升高溶血磷脂酰胆碱、磷脂酰丝氨

酸水平，推测其机制可能与调节肿瘤坏死因子

（tumor necrosis factor，TNF）信号通路和 PI3K-Akt

信号通路，影响亚油酸代谢、α-亚麻酸代谢、色氨

酸、精氨酸和脯氨酸代谢等途径有关。Pang 等[73]利

用网络药理学和 UHPC-QTOF/MS 血浆代谢组学联

用揭示新生化颗粒治疗贫血的机制，网络药理学表

明新生化颗粒治疗贫血的核心靶点是 ACSS1、

COASY 和 PKLR，代谢组学发现上调半胱氨酸和蛋

氨酸水平，下调低氧诱导因子-1α（hypoxia-inducible 

factor-1α，HIF-1α）的蛋白水平，推测其治疗大鼠眼

眶出血性贫血的机制是激活辅酶 A 生物合成、抑制

鞘脂代谢和抑制 HIF-1α 途径有关。Zhang 等[74]综合

网络药理学和 UPLC-Q-TOF/MS 技术研究醋炙甘遂

治疗恶性腹水的机制，网络药理学发现醋炙甘遂治

疗恶性腹水的核心靶点是 HSP90AA1、ANXA2、

PRDX6、PCNA、SOD2 和 ALB，代谢组学发现甘

遂降低前列腺素内过氧化物水平，提高 11β-羟基孕

酮和雄烯二酮的水平，其机制可能与花生四烯酸代

谢、甾体激素生物合成和原发性胆汁酸代谢有关。

Liu 等[75]应用网络药理学和 1H-NMR 代谢组学探讨

延胡索对肝纤维化的作用机制，网络药理学结果提

示延胡索抗肝纤维化的核心靶点是 FXR、COX-2、

MMP-1 和 AGT，代谢组学提示升高脂质、亮氨酸

和 O-乙酰糖蛋白水平，降低丙氨酸、乙酸和肌酸水

平，推测其机制为通过调节缬氨酸、亮氨酸、异亮

氨酸、精氨酸和脯氨酸代谢、丙酮酸代谢、糖异生/ 

糖酵解及脂质代谢，发挥抗纤维化的作用。Wang 等[76]

通过网络药理学和 UPLC-Q-TOF/MS 代谢组学技术

研究黄芪在肝纤维化中的作用，网络药理学发现

CYP1B1、CYP1A2 和 PCYT1A 是黄芪抗肝纤维化

的核心靶点，综合分析发现黄芪治疗肝纤维化的机

制通过作用于 CYP1A2、CYP1B1 和 PCYT1A 等靶

点，进而与调节花生四烯酸代谢和乙醚脂质代谢、鞘

氨醇脂类代谢途径有关。Zuo 等[77]运用网络药理学和

UPLC-Q-TOF/MS 技术联用探究清络饮治疗类风湿
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性关节炎的机制，结果表明清络饮治疗类风湿性关

节炎作用的靶点覆盖了其主要成分苦参碱、青藤碱、

小檗碱、薯蓣皂苷，并通过影响氧化物酶体增值物

激活受体 γ（peroxisome proliferator activated receptor 

γ，PPARγ）来调节脂肪酸氧化。代谢组学发现清络

饮通过调节氨基酸、脂肪酸、嘌呤、嘧啶和磷酸戊

糖等代谢，从而治疗大鼠类风湿性关节炎。Cheng 等[78]

基于非靶向血清代谢组学和网络药理学探讨曼陀罗

叶提取物对银屑病的作用，代谢组学发现曼陀罗叶

提取物能降低血清 L-缬氨酸、鞘氨醇水平，减少 IL-

6 和 TNF-α 的表达，升高 1-磷酸鞘氨醇的水平，结

合网络药理学分析表明，曼陀罗叶提取物治疗银屑病

的机制主要与鞘脂代谢和 HIF-1α/VEGF 途径有关。 

2.4  网络药理学与多种组学技术联用 

网路药理学通过预测潜在靶点，对药理学和生

物信息学综合分析，转录组学可以动态反映整个基

因组的转录情况，其结果可作为进一步分析机制的

起点，蛋白质组学通过分析细胞内蛋白质的表达和

蛋白质功能来揭示中药方剂治疗效果的复杂性，代

谢组学可以为转录组学和蛋白质组学发生的代谢变

化提供数据信息，这些变化反映了影响细胞生理学

的遗传、表观遗传和环境因素等。因此，将网络药

理学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学相结合，

有可能为中药治疗疾病的复杂过程提供全面、系统

的理解。Zhao 等[79]和 Li 等[80]通过网络药理学、转

录组学、蛋白质组学和代谢组学联用探讨补肺益肾

汤治疗慢性阻塞性肺疾病（ chronic obstructive 

pulmonary disease，COPD）的机制，网络药理学提

示 MAPK1/3、MAPK14、MAPK8 是补肺益肾汤治

疗 COPD 的核心靶点，结合转录组学、蛋白组学和

代谢组学表明其可通过调节炎症细胞因子 IL-1β、

IL-6 和肿瘤坏死因子 α 的转录水平和蛋白的表达，

进而调节代谢产物亚油酸、二氢-γ-亚油酸、白三烯

B4 和前列腺素 E2 等，综合分析表明补肺益肾汤治

疗 COPD 的机制是通过调节脂质代谢、炎症反应、

氧化应激等多种途径发挥作用。Zhao 等[81]基于网络

药理学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学的结果

剖析补肺健脾方治疗 COPD 的作用机制，网络药理

学发现补肺健脾方的潜在靶点是 ALOX5 、

PTGS1/2、LTA4H 和 AKR1C3，其可通过调节炎症

细胞因子、肥大因子、IL-1β、IL-6 和 TNF-α 等基因

进而调控超氧化物歧化酶 1 和谷胱甘肽硫转移酶

P1、髓过氧化物酶等蛋白的表达，代谢组学发现补

肺健脾方可调节代谢产物卵磷脂、亚油酸、9-氧羰

基、γ-亚麻酸等的水平影响花生四烯酸代谢和亚油

酸代谢，综合分析，推测其治疗机制与脂质代谢、

氧化应激、炎症反应和黏着斑通路有关。多组学联

用能够更高效、更全面地揭示疾病的演变机制及为

药物的靶向治疗提供可能。 

3  结语 

组学是一个由整体理念产生的概念，它与“中

医整体观”相一致，符合中医药的研究思路，对于

阐明中药的作用机制大有益处[82]。如组学技术的广

泛应用为中医药的研究开拓了新的方向。但从目前

的研究结果来看，对中药复杂成分的认识还不够。

多组学联用在中药治疗疾病方面的研究虽然得到了

长足的发展，但研究的深度依然不够，大多是通过

检测中药调控相关基因和蛋白质表达或代谢物的变

化等，进而推测可能的生物过程和代谢途径。组学

的研究不能仅限于单一方面，多组学间应该结合起

来综合分析，利于揭示中药在治疗疾病中的作用，

为中药治疗疾病提供科学依据。 
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