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·中医药抗病毒研究· 
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摘  要：呼吸道病毒感染是全球高发的传染性疾病，其病原类型复杂、变异迅速，现有防治策略仍面临局限。中医药在防治

呼吸道病毒感染中展现出整体调节、多靶点干预的独特优势，但其药效物质基础复杂、作用机制系统性强，研究长期面临整

体性评价与系统性机制解析的瓶颈。基于系统论哲学与系统生物学观念，提出以代谢组学为表型枢纽的整合研究路径。在观

测层面，结合常规代谢组学、稳定同位素示踪、空间代谢组学及单细胞和亚细胞代谢分析；在关联层面，整合转录组、蛋白

质组、微生物组等多组学数据；在计算层面，利用人工智能进行特征提取与网络建模。这一路径有望促进中医药在呼吸道病

毒感染防治中的生物标志物挖掘、证候物质基础阐释及复方协同机制等方面的系统性研究。通过推动代谢组学驱动的系统生

物学研究新范式，有望提升中医药防治机制的阐释，从而有力推动中医药现代化与国际化进程。 
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Abstract: Respiratory viral infections are highly prevalent infectious diseases worldwide, characterized by complex pathogens and rapid 

mutations, posing limitations to existing prevention and treatment strategies. Traditional Chinese medicine (TCM) demonstrates unique 

advantages in holistic regulation and multi-target intervention for these infections. However, the complex pharmacodynamic basis and 

systemic mechanisms of TCM have presented challenges in achieving comprehensive evaluation and systematic mechanism elucidation. 

Inspired by systems philosophy and systems biology, this paper proposes an integrative research pathway centered on metabolomics as a 

phenotypic hub. At the observational level, it incorporates conventional metabolomics, stable isotope tracing, spatial metabolomics, and 

single-cell/subcellular metabolic analyses. At the association level, it combines multi-omics data such as transcriptomics, proteomics, and 

microbiome data. At the computational level, artificial intelligence is utilized for feature extraction and network modeling. This pathway 

aims to advance systematic research in biomarker discovery, syndrome substance basis elucidation, and the synergistic mechanisms of 
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complex formulas in the prevention and treatment of respiratory viral infections with TCM. By promoting a new paradigm of systems 

biology research driven by metabolomics, it is expected to enhance the interpretation of TCM-based preventive and therapeutic 

mechanisms, thereby significantly promoting the modernization and internationalization of TCM. 

Key words: respiratory viral infection; traditional Chinese medicine; metabolomics; systems biology; multi-omics integration; 

artificial intelligence analysis 

呼吸道病毒感染作为全球范围内的高发传染

病，病原体多样，包括流感病毒、冠状病毒、呼吸

道合胞病毒（respiratory syncytial virus，RSV）等，

呈现季节性流行特征[1-3]。其主要经飞沫、气溶胶及

密切接触传播，入侵后可迅速激活宿主先天免疫反

应，诱发过度炎症，严重者可进展为急性呼吸窘迫综

合征及多器官损伤，构成持续的公共卫生威胁[4-5]。

现有防治手段主要依赖抗病毒药物、支持治疗及疫

苗，但仍面临病毒变异、用药时机及宿主免疫状态

差异等挑战，疗效有限，亟需开发更安全且具备系

统调节潜力的新策略。 

中医药在防治呼吸道病毒感染方面经验丰富，

在中国及部分亚洲国家应用广泛[6]。其在缓解临床

症状、缩短病程、减少并发症及调节免疫状态等方

面展现出一定优势[7-8]。然而，当前相关研究多集中

于临床疗效观察，缺乏在整体生物学层面的机制阐

释，制约了其疗效的标准化评价和国际化推广。因

此，需借助系统生物学方法，从宏观与微观结合的

角度，解析中医药多靶点、网络化调控的内在规律。 

代谢组学通过系统检测生物体内小分子代谢

物的动态变化，整体反映机体的代谢表型特征[9]。

其整体性的研究理念与中医的整体观高度契合[10]。

近年来，代谢组学已广泛用于多种呼吸系统疾病的

研究，在生物标志物发现、疾病分型、疗效评价及

预后判断等方面展现出巨大潜力[11-12]。同时，随着

相关技术持续进步，代谢组学在检测和分析上也不

断取得突破[13]。本文系统梳理中医药在防治呼吸道

病毒感染整体效应中的应用进展，并探讨代谢组学

如何推动中西医在系统生物学层面的深度融合，为

该领域的研究提供思路和方法（图 1）。 

 

图 1  代谢组学驱动的中医药防治呼吸道病毒感染整合路径 

Fig. 1  Metabolomics-driven integrative pathway for traditional Chinese medicine in treating respiratory viral infections 

1  代谢组学驱动的系统生物学新范式 

1.1  系统论框架下代谢组学与中医整体观的理论

关联 

系统论哲学强调生命系统的整体性、层级性、动

态性与非线性关联，认为疾病并非单一靶点异常，而

是机体在多层网络扰动下出现的状态偏移。中医整

体观同样关注人体的动态平衡[14-15]，外在强调“天人

合一”，内在通过阴阳五行学说解释生命活动的动态

平衡与相互制约关系，构建了以脏腑为核心、经络为

联系、三焦为气化通道的整体调控体系[16-17]。二者在

方法论上具有相通性，均关注系统状态、动态平衡

和关联网络。在系统生物学框架中，代谢组学处于

基因组、转录组和蛋白质组下游，更接近功能表型

层，能够从小分子代谢谱的整体变化反映宿主对病
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毒感染及药物干预的综合响应[18]。因此，本文将代

谢组学定位为““系统状态的可测量表征层”和连接

中医辨证思维与现代生命科学证据体系的桥梁。 

1.2  系统生物学框架下的整合研究路径 

1.2.1  多层次代谢组学技术  液相色谱-质谱联用

（liquid chromatography-mass spectrometry，LC-MS）、

气相色谱 -质谱联用（ gas chromatography-mass 

spectrometry，GC-MS）与核磁共振波谱（nuclear 

magnetic resonance spectroscopy，NMR）是代谢组学

研究的 3 大常规技术。其中，LC-MS 兼具高分离度

与高灵敏度，支持非靶向筛查与靶向定量，广泛用

于中药干预后宿主代谢网络动态分析，但其前处理

复杂、存在批次效应，且基于匀浆样本的分析模式

缺乏空间分辨能力[19-22]。GC-MS 适用于挥发性代谢

物检测，尤其在呼出气等无创样本分析中具有优

势，便于动态监测肺部感染患者的代谢指纹，但其

对样品挥发性与衍生化要求高，标准化与重复性仍

是挑战[23-27]。NMR 具有无损、重现性好等优点，

常作为代谢基线工具与质谱互补，但其灵敏度相对

较低、谱峰重叠及成本较高等问题限制了其广泛应

用[28-32]。这些常规代谢组学技术虽为全面获取生物

体系的整体代谢信息奠定了技术基础，但仍存在局

限，在灵敏度、标准化、空间分辨及成本效益等方

面有待进一步整合与突破。 

稳定同位素示踪代谢组学通过引入 13C、15N 等

稳定同位素标记底物，动态追踪其在代谢网络中的

流向与通量变化[33]。有研究利用 13C-葡萄糖示踪技

术发现，在疾病状态下标记碳可进入糖酵解/糖异

生、丙酮酸代谢及三羧酸循环等多条与葡萄糖分解

代谢相关的通路，提示宿主细胞碳代谢网络发生显

著重编程[34]。相较于常规代谢组学仅提供代谢物丰

度信息，同位素示踪能区分合成与摄取、生成与消

耗等动力学过程，减少因稳态浓度推断代谢活性所

带来的方向不确定性，提升机制解析的因果性与可

解释性，但仍存在成本较高、数据解析等问题[35]。 

空间代谢组学基于质谱成像技术，在组织原位

实现代谢物的检测与空间定位，从而解析代谢物在

组织中的空间分布特征[36-37]。该技术在呼吸系统疾

病的代谢异质性分析、病灶微区内的代谢调控机制

解析等方面已展现出重要价值[38-39]。其优势在于保

留代谢物空间分布信息，避免匀浆导致的信号平均

化与空间信息丢失，然而在代谢物定量精度与数据

库注释等方面仍存在一定局限[40]。 

单细胞代谢组学是在单个细胞水平上系统测

定代谢物组分和丰度的技术体系，解析细胞群体中

的代谢异质性[41]。Kumar 等[42]表明单细胞代谢组学

将成为揭示新兴病毒疾病中细胞异质性及病毒-宿

主相互作用的未来工具，捕捉不同细胞亚群的实时

功能状态，避免关键代谢信号在群体分析中被掩

盖。但由于单细胞内代谢物含量极低，该技术在检

测灵敏度、样本处理及数据稳定性方面仍面临一定

挑战。 

细胞器代谢组学聚焦于线粒体、溶酶体等特定亚

细胞结构，并分析其内部代谢物组成与动态变化[43]。

有研究表明重急性呼吸综合征冠状病毒 2 型“（severe 

acute respiratory syndrome coronavirus 2，SARS-CoV-

2）感染可显著影响宿主线粒体功能和能量代谢，导

致相关代谢物改变，从而影响宿主免疫反应和病毒

复制过程[44]。细胞器代谢组学能将代谢异常定位至

具体亚细胞区域，揭示在全细胞水平易被掩盖的局

部代谢扰动，并有助于理解细胞器间的代谢耦联关

系[45]。然而，该技术的广泛应用在一定程度上受限

于对细胞器高纯度分离及样本高度稳定的要求。 

综上，多维代谢组学技术的演进与整合，实现

了从宏观到微观、从静态丰度到动态通量的多层次

观测，共同构建了系统性解析中医药抗病毒调控机

制的方法学体系。 

1.2.2  多组学整合策略  多组学整合为中医药抗

病毒研究提供了系统性视角。不同组学技术能够从

基因调控、转录表达、蛋白质功能至代谢表型等多

个层面分别提供疾病信息，而单一组学往往存在局

限，既难以全面揭示病毒与宿主互作的动态过程，

也无法满足精准医疗对机制深入解析与个体化干

预的需求[46]。Wang 等[47]通过整合转录组、蛋白质

组与代谢组的多组学图谱，系统阐释了宿主应对病

毒感染的整体免疫特征，为后续风险评估与干预策

略提供了依据。Lei 等[48]则基于代谢组与转录组学

数据，对方沁清干汤潜在的抗流感相关靶点与作用

通路进行了系统预测。因此，整合多组学数据有助

于更系统、更全面解析中医药多靶点、多通路的协

同调控机制。 

1.2.3  人工智能辅助分析  人工智能技术的融入进

一步增强了代谢组学研究的解析能力[49]。机器学习

与深度学习算法能够高效处理高通量数据，识别关

键生物标志物并构建调控网络，提升机制推断的准

确性与可解释性[50-51]。实际应用中，已有研究基于代
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谢组学数据结合机器学习，基于多中心 815 例样本

实现了对新型冠状病毒感染（coronavirus disease 

2019，COVID-19）的高效诊断和风险评估[52]。此外，

Hogan 等[53]利用上呼吸道拭子的代谢谱，在 1 226 例

样本中成功区分了 SARS-CoV-2 感染与其他呼吸道

病毒感染。由此可见，人工智能辅助分析正推动中医

药抗病毒研究向更精准、更高效的方向发展。 

2  新范式在中医药防治呼吸道病毒感染中的系统

性应用 

在呼吸道病毒感染的临床治疗中，药物可及

性、耐药性及重症期过度炎症仍是突出挑战[54]。病

毒感染引发宿主能量、脂质、氨基酸代谢网络的系

统性重构，已成为衔接病原、宿主与药物作用的关

键环节[55]。通过代谢组学可以全面追踪中药干预后

宿主代谢网络的扰动与回调路径，从而为定量解析

中药的多成分、多靶点协同作用提供直接证据[56]。 

2.1  流感病毒感染 

流感在中医属““时行感冒”“风温”等范畴，核

心病机是““正虚感邪”[57-58]。现代研究表明，甲型

流感病毒（尤其是 H1N1 亚型）感染可引起宿主能

量代谢、氨基酸代谢及脂质代谢的广泛重编程[59]。 

多项研究表明，中药复方可通过调节特定代谢

通路发挥作用。在氨基酸代谢方面，H1N1 感染可

扰动色氨酸代谢通路，导致 L-犬尿氨酸水平升高，

而麻黄细辛附子汤、蒲地蓝消炎口服液能干预能回

调此变化通过调节色氨酸-犬尿氨酸轴来纠正代谢

失衡并发挥抗炎作用[60-61]。清肺解毒颗粒干预后，

小鼠肺组织中二十二碳六烯酸、S-腺苷基甲硫氨酸

等差异代谢物富集于三羧酸循环和精氨酸、脯氨酸

代谢等通路，表明其通过调节氨基酸与能量代谢交

互网络改善感染状态[62]。在中医“肾阳虚”状态下合

并感染，能量代谢更易衰竭，表现为 α-酮戊二酸等

关键三羧酸循环中间产物的显著下降[63]。脂质代谢，

尤其是花生四烯酸代谢通路，在流感相关炎症中至

关重要。疏清颗粒干预能显著影响 H1N1 感染小鼠

肺组织中的花生四烯酸代谢通路，可能通过调节类

二十烷酸类炎性介质的生成来抑制过度炎症[64]。麻

黄细辛附子汤的血清代谢组学研究表明，其不仅能

调节花生四烯酸代谢，还对甘油磷脂代谢、鞘脂代

谢等产生广泛影响，体现了复方多靶点调节脂质网

络的特性[65]。对于重症病毒性肺炎，宣白承气汤可

显著影响肺组织中的神经酰胺等鞘脂分子，其机制

可能与通过调节鞘脂代谢维持肺血管内皮屏障完整

性、减轻炎症渗出有关[66-67]。此外，胆木糖浆干预

H1N1 感染小鼠后，肺组织代谢组学显示嘌呤代谢、

嘧啶代谢通路异常得到回调，提示该方可能通过影

响宿主核苷酸代谢，间接抑制病毒核酸合成[68]。 

综上，从代谢组学视角看，流感病毒感染所引

发的宿主代谢重编程，与中医““气血津液紊乱”病

机认识具有内在一致性。中医药干预能够从多层

次、多通路回调能量、氨基酸及脂质代谢的失衡，

从微观层面印证了““扶正祛邪”的治疗原则，也为

中医药缓解症状、缩短病程疗效机制提供了直接的

代谢证据（表 1）。 

表 1  代谢组学在中医药治疗流感病毒感染中的应用（以 H1N1 为例） 

Table 1  Application of metabolomics against influenza virus infection with traditional Chinese medicine (taking H1N1 as an 

example) 

中医药 对象 样本 研究方法 差异代谢物 代谢通路 文献 

麻黄细辛附子汤 小鼠 粪便 HPLC-MS L-犬尿氨酸、酮戊二酸、亚胺甲基谷氨酸等 半胱氨酸和蛋氨酸代谢、β-丙氨酸代

谢、色氨酸代谢等 

60 

  血清 HPLC-TOF-MS 油酸、亚油酸、二十碳五烯酸等 花生四烯酸代谢、甘油磷脂代谢、鞘脂

代谢等 

65 

蒲地蓝消炎口服液 小鼠 肺 GC-MS β-羟基丁酸、戊二酸、L-犬尿氨酸等 色氨酸代谢、嘧啶代谢、精氨酸和脯氨

酸代谢等 

61 

清肺解毒颗粒 小鼠 肺 LC-MS 二十二碳六烯酸、S-腺苷基甲硫氨酸等 三羧酸循环和氨基酸代谢为主 62 

疏清颗粒 小鼠 肺 UPLC-Q-TOF-

MS 

槲皮素、花生四烯酸、α-亚麻酸等 花生四烯酸代谢、视黄醇代谢、α-亚麻

酸代谢等 

64 

宣白承气汤 小鼠 肺 HRMS 神经酰胺等脂质 鞘脂代谢 66 

  肺 UPLC-QE-MS 罗汉松树脂酚、咖啡酸、乙酰肉碱等 亚油酸代谢、烟酸和烟酰胺代谢、核黄

素代谢等 

67 

胆木糖浆 小鼠 肺 GC-MS 戊二酸、尿苷、二氢尿嘧啶等 嘌呤代谢、嘧啶代谢、半乳糖代谢等 68 
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2.2  RSV 感染 

RSV 在中医归属““咳嗽”“肺炎喘嗽”等范畴，

病位多在肺、脾，““痰热闭肺”是常见的核心病机[69]。

RSV 是导致婴幼儿、老年人及免疫力低下人群发生

急性下呼吸道感染的主要病原体之一，目前西医尚

缺乏针对性的特效疗法[70]。 

代谢组学研究显示，RSV 感染主要扰动宿主的

氨基酸代谢与脂质代谢稳态。清肺口服液中的类黄

酮组分能在小鼠肺组织、血清和粪便中同步调节丙

酮酸代谢及芳香族氨基酸生物合成，提示其可能通

过“肺-肠轴”协同改善全身性能量与氨基酸稳态[71]。

金欣口服液可回调感染小鼠脾脏及感染细胞中 L-脯

氨酸、谷氨酰胺、缬氨酸等氨基酸代谢物，这些代谢

物富集于丙氨酸-天冬氨酸-谷氨酸代谢及支链氨基

酸代谢通路，表明该方可能通过调节免疫器官与细

胞的氨基酸代谢网络发挥免疫调节作用[72-73]。在脂

质代谢方面，虎杖能调节小鼠肺组织中磷脂酰胆碱、

磷脂酰乙醇胺和神经酰胺等关键肺表面活性物质相

关脂质，帮助重建 RSV 感染下的脂质稳态[74]。黄芩

及黄芩苷也被证实能回调小鼠肺组织或细胞中紊乱

的花生四烯酸代谢和甘油磷脂等代谢通路[75-76]。这

些证据共同表明，调节肺局部及全身脂质代谢网络

是中医药抗 RSV 的重要机制之一。此外，金银花能

影响肺组织嘧啶代谢（如鸟嘌呤、胸腺嘧啶）[77]，达

原饮可干预嘌呤代谢等多条通路[78]，提示调节宿主

核苷酸代谢亦是其抗病毒机制之一。 

综上，代谢组学研究表明，RSV 感染的特征性

代谢紊乱主要体现在芳香族氨基酸、支链氨基酸代

谢及磷脂酰胆碱等肺表面活性物质相关的脂质稳

态失衡。中医药的干预作用在于能够跨肺、脾、肠

等多组织同步调节上述代谢异常“（表 2）。这一发现

不仅从分子层面为中医““肺脾两虚，痰热闭肺”的

RSV 肺炎病机理论提供了实证依据，也深刻反映了

中医“脏腑相关”治疗策略的科学内涵。 

表 2  代谢组学在中医药治疗 RSV 中的应用 

Table 2  Application of metabolomics against RSV with traditional Chinese medicine 

中医药 对象 样本 研究方法 差异代谢物 代谢通路 文献 

清肺口服液 小鼠 粪便 GC-MS 丙酮酸、L-组氨酸、L-酪氨酸等 苯丙氨酸、酪氨酸、色氨酸生物合成等 71 

肺 GC-MS 丙酮酸、L-乳酸、3-羟基丁酸等 牛磺酸和低牛磺酸代谢、嘌呤代谢、丙酮酸代谢等 

血清 GC-MS 苏氨酸、L-酪氨酸、L-色氨酸等 苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成 

金欣口服液 小鼠 脾 GC-MS L-脯氨酸、L-谷氨酸、缬氨酸等 D-谷氨酰胺和谷氨酸代谢、支链氨酸代谢等 72 

Hep-2 细胞 GC-MS 谷氨酰胺、γ-氨基丁酸、甘氨酸等 谷氨酰胺、甘氨酸和丙酮酸代谢 73 

虎杖 小鼠 肺 UPLC-QE-MS 前列腺素、神经酰胺、磷脂酰胆碱等 脂质代谢 74 

黄芩 小鼠 肺 UPLC-QE-HF-

X-MS 

鸟嘌呤、L-尿酸、花生四烯酸等 苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成、花生四烯酸

代谢等 

75 

黄芩苷 Hep-2 细胞 LC-MS 甘油磷脂、核苷、脂肪酸等 甘油磷脂代谢、脂肪酸代谢等 76 

金银花 小鼠 肺 UPLC-QE-MS 鸟嘌呤、胸腺嘧啶、嘧啶二氮杂环酸等 精氨酸生物合成、谷胱甘肽代谢、嘧啶代谢等 77 

达原饮 小鼠 肺 UPLC-QE-MS 脂肪酸类、核苷、氨基酸类等 嘌呤代谢、花生四烯酸、甘氨酸代谢等 78 

 

2.3  冠状病毒感染 

冠状病毒感染在中医归属于““疫病”范畴，重

症病例可出现““热入营血”“肺络痹阻”等病机[79]。

中医药干预不仅具有抗病毒与抗炎的双重作用，还

能促进呼吸道屏障功能修复与纤毛运动恢复等综

合治疗优势[80]。 

SARS-CoV-2 会触发宿主细胞的代谢重编程，

从而提供一个有利于其复制和存活的环境，脂质代

谢和能量代谢紊乱是其主要代谢特征[81]。甘露消毒

汤干预后的小鼠肺组织代谢组学显示，磷脂酰胆

碱、鞘磷脂等脂质代谢物显著改变，通路富集于脂

质代谢与炎症介质调节，提示其通过重塑肺组织脂

质代谢网络影响细胞命运[82]。青梅感冒颗粒的血清

代谢组学研究表明，其显著调节视黄醇与抗坏血酸

代谢通路，提示该方可能通过增强抗氧化防御和改

善免疫状态来减轻病毒引起的氧化应激与组织损

伤[83]。宣肺败毒颗粒通过整合粪便代谢组学与微生

物组数据，发现其回调肠道代谢紊乱，271 个差异

代谢物富集于 D-谷氨酰胺/D-谷氨酸代谢等通路，

揭示了“菌群-代谢-免疫”轴的调控基础[84]。清肺

排毒汤的相关研究更为系统地展现了中药复方多

器官、多层次代谢调控的特点。在大鼠模型中，该

方能调节血清脂肪酸代谢，激活三羧酸循环与丙酮

酸代谢，逆转感染导致的能量代谢衰竭[85]。在小鼠
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模型中，其同时回调血清与肺组织的脂质代谢紊乱

“（如甘油磷脂），并与肠道菌群重塑协同作用[86]。肝

脏单细胞转录组与代谢组学联合分析进一步揭示

其对肝脏嘌呤代谢及氨基酸代谢通路的调控，参

与免疫代谢耦联[87]；此外，其干预后外周血与肺

组织代谢物呈现相反的丰度变化，其中精氨酸、谷

氨酰胺等关键氨基酸代谢物的增加与缓解炎症风

暴相关[88]。 

综上，中医药通过干预脂质代谢、能量代谢及

肠道菌群-宿主共代谢等关键环节，系统纠正冠状病

毒感染导致的代谢失衡“（表 3），这从现代科学层面

映射了中医化解““湿、毒、瘀、闭”、扶助正气的治

疗原则，凸显了中医药在多靶点整体调控方面的独

特优势。 

表 3  代谢组学在中医药治疗冠状病毒中的应用 

Table 3  Application of metabolomics against coronavirus with traditional Chinese medicine 

病毒 中医药 对象 样本 研究方法 差异代谢物 代谢通路 文献 

SARS-CoV-2 甘露消毒汤 小鼠 肺 LC-MS 鸟嘌呤、磷脂酰胆碱、鞘磷脂等 细胞凋亡、脂质代谢、程序性坏死等 82 

 青 梅 感 冒

颗粒  

小鼠 血清 LC-MS 6-脱氧多糖内酯、十四烷基硫酸

钠、慈姑醇等 

视黄醇代谢、抗坏血酸和醛缩酯代谢等 83 

 宣 肺 败 毒

颗粒  

大鼠 粪便 UPLC-Q-MS L-谷氨酸、L-瓜氨酸、精氨酸等 D-谷氨酸代谢、精氨酸生物合成、生物素

代谢等 

84 

 清肺排毒汤 大鼠 血清 LC-MS 、 GC-

MS 

脂肪酸、碳水化合物等 三羧酸循环、丙酮酸代谢、半乳糖代谢和

甘油磷脂代谢 

85 

HCoV-229E 清肺排毒汤 小鼠 血清/肺 UPLC-MS 甘油磷脂、脂肪酸、亚油酸等 不饱和脂肪酸生物合成、甘油磷脂代谢、

花生四烯酸代谢等 

86 

 清肺排毒汤 小鼠 肝 UPLC-QE-MS 肌酐、丙酮酸、α-酮戊二酸等 核苷酸代谢、精氨酸生物合成代谢物、谷

胱甘肽代谢等 

87 

 清肺排毒汤 大鼠 血清/肺 UPLC-QE-MS 谷氨酰胺、谷氨酸、精氨酸等 氨基酸代谢 88 

 

3  代谢组学在中医药防治呼吸道病毒感染中的研

究方向 

3.1  生物标志物发现与疾病分型的代谢表征 

生物标志物对于实现呼吸道病毒感染的精准

诊断、风险分层与疗效评估至关重要。代谢组学通

过系统分析血清、血浆、尿液及呼出气等样本中代

谢物整体变化，能够从整体层面反映宿主对呼吸道

病毒感染的反应状态，从而弥补传统病原学检测在

疾病分层与动态评估方面的局限[89]。在 COVID-19

等病毒感染中，代谢组学可揭示与疾病严重程度相

关的关键代谢通路扰动，为早期预警与风险分层提

供了潜在血液标志物[90]。基于呼出气挥发性有机物

的无创代谢分析也展现出一定的鉴别能力，可用于

区分不同感染状态及评估病情[91]。针对不同病毒病

原（如流感病毒、RSV）感染，代谢组学有助于识

别其特异的宿主代谢反应模式，为疾病分型与鉴别

提供候选代谢特征[92]。 

3.2  中医证候物质基础的代谢组学解析 

中医证候是中医辨证论治的核心。代谢组学通

过比较不同证候（如风寒束肺、风热犯肺、肺脾气虚

等）患者感染同一病毒，或同一患者不同病程阶段的

代谢轮廓差异，旨在发现与特定证候相关联的特征

性代谢物及受扰动的代谢通路网络[93]。任靖等[94]以

儿童病毒性肺炎风寒郁肺证为对象开展血清 GC-

MS 代谢组学分析，筛得多类差异代谢物并实现证

候组与健康对照的区分，提示““同病异证”具有可

观测的代谢表型。该方法将宏观、模糊的““证”转

化为可量化、可重复的微观代谢特征集群，不仅有

助于揭示证候的现代生物学内涵，为中医辨证提供

客观依据[95]，也为阐释““方证相应”“异病同治”等

理论提供了代谢层面的物质证据。 

3.3  中药药效物质筛选与体内代谢动态追踪 

中药复方成分复杂，其疗效是多成分协同作用

于机体代谢网络的结果。代谢组学可从 2 方面发挥

关键作用，一方面通过比较给药前后宿主整体代谢

谱的变化，逆向追踪并筛选出真正起调控作用的中

药药效物质群[96]。另一方面，结合稳定同位素示踪

等技术，动态追踪这些活性成分在体内的吸收、分

布、代谢与排泄过程，阐明其代谢转化规律及最终

发挥效应的活性形态[97]。该研究有助于明确中药复

方的直接作用靶点与间接代谢调节路径，为中药质

量控制和现代制剂研发提供科学依据。 

https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/nucleotide-metabolism
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3.4  中西医协同诊疗的代谢组学阐释 

中西医结合是提升呼吸道病毒感染临床疗效

的重要途径。代谢组学通过系统比较不同联合治疗

方案（如中药复方联合抗病毒药物、疫苗等）对宿主

代谢网络的调节差异，能够为优化临床方案提供实

证依据。张云栋等[98]研究表明热毒宁注射液联合更

昔洛韦治疗 RSV 感染，较单药治疗更能显著改善临

床症状，提示二者具有协同增效作用。Tang 等[99]发

现藿香苏苓双花饮可通过调节免疫相关代谢通路

增强灭活新冠疫苗的免疫原性，说明中药可能通过

重塑宿主代谢微环境，协同增强疫苗诱导的免疫应

答。这些研究均表明，以临床疗效为导向，借助代

谢组学阐明中西医药协同作用的代谢基础，有助于

推动形成机制明确、优势互补的中西医结合诊疗新

路径。 

4  结语与展望 

代谢组学为中医药防治呼吸道病毒感染研究

提供了连接临床表型、宿主代谢重编程与药物干预

效应的重要桥梁，但其价值不应仅限于描述差异代

谢物和富集通路，更应体现在推动该领域形成从系

统状态识别到关键机制验证的研究闭环。未来研究

至少需要在以下几个方面取得突破：（1）建立从样

本采集、前处理、质控到数据分析的标准化流程，

提高跨中心研究的可重复性；（2）围绕关键代谢节

点开展靶向验证和因果推断，推动研究由相关性走

向机制性；（3）增强中医证候、宿主代谢表型与病

原特征之间的系统映射，提升““病证结合”研究的

客观化程度；（4）在多中心临床队列中验证候选生

物标志物和预测模型，增强临床可转化性；（5）提

高人工智能模型的可解释性与泛化能力，避免算法

性能与生物学意义脱节。 

基于此，本文所强调的““新范式”，其实质并非

单一技术更新，而是以代谢组学为表型枢纽，整合

多层观测、多组学关联、人工智能辅助的一种层级

化系统生物学研究框架。该范式的建立有望推动中

医药抗病毒研究从““经验总结归纳型”向““系统机

制驱动型”的转变。 
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