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摘 要：以呼吸慢病和呼吸道病毒感染为主的呼吸系统疾病给医疗卫生系统带来巨大的个人和社会经济负担，且

大多数呼吸系统疾病的治疗只能满足于暂时缓解症状，而不能提供有效的预防。中医药在呼吸系统疾病的防治中

做出了重要而持久的贡献，但中医药多成分多靶点多途径的作用模式阐明不准确或不及时等阻碍了其更广泛的应

用。网络药理学在分析多成分多靶点药物以揭示中药在分子水平上的潜在治疗机制及效应成分方面显示出独特

的效果，为从整体角度理解中医药提供了新的方法论视角。本文对网络药理学在中医药防治呼吸系统疾病研究中

的应用及网络药理学研究中的新思路进行综述，为网络药理学技术在中医药防治呼吸系统疾病中的应用和发展提

供参考。
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Abstract: Respiratory diseases, mainly chronic respiratory diseases and respiratory virus infections, bring huge personal and socio-

economic burdens to the medical and health system, and the treatment of most respiratory diseases can only be satisfied with tempo‐

rary relief of symptoms, but cannot provide effective prevention. Traditional Chinese medicine has made an important and lasting 

contribution to the prevention and treatment of respiratory diseases, but the inaccurate or untimely explanation of the action mode of 

multi-components, multi-targets and multi-channels of traditional Chinese medicine hinders its wider application. Network pharma‐

cology shows unique effect in analyzing multi-component and multi-target drugs to reveal the potential therapeutic mechanism and 

effective components of traditional Chinese medicine at the molecular level, which provides a new methodological perspective for 

understanding traditional Chinese medicine from a holistic perspective. In this paper, the application of network pharmacology in the 

prevention and treatment of respiratory diseases in traditional Chinese medicine and the new ideas of network pharmacology re‐

search are reviewed, providing reference for the application and development of network pharmacology technology in the prevention 

and treatment of respiratory diseases in traditional Chinese medicine.
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呼吸系统疾病是全球最常见的疾病，其导

致的死亡人数长期位居全球主要死因前列，给

医疗卫生系统带来巨大的经济负担，主要包括

慢性呼吸系统疾病和呼吸道病毒感染［1-2］。目

前，大多数呼吸系统疾病的治疗只能满足于暂

时缓解症状，而不能提供有效的预防［3］。中医

药作为中华文化的重要组成部分，拥有数千年

的理论积淀和丰富的临床经验，在治疗呼吸慢

病和呼吸道病毒感染方面具有重要作用。但中

医药多成分多靶点多途径的作用模式阐明不准

确或不及时等阻碍了其更广泛的应用。

近年来，在网络数据库快速发展的前提下，

网络药理学以药理学、生物信息学等学科的理

论为基础［4］。进一步利用可视化技术、高通量

技术、网络分析等方法探索中医药复方治疗疾

病的有效机制及物质基础［5］。网络药理学通过

整合生物信息学、系统生物学和计算生物学等

多学科方法，能够系统地研究药物的作用机制

和生物功能，极大地推动了中医药现代化和国

际化进程。然而，网络药理学在中医药研究中

显示出广阔的应用前景，但其在实际应用中仍

面临诸多挑战和局限。

本文对网络药理学技术在中医药防治呼吸

感染疾病研究中的应用及网络药理学研究中的

新思路进行综述，以期为网络药理学技术在中

医药防治呼吸感染疾病中的应用和发展提供

参考。

1 中医药研究中网络药理学技术的应用

现状

网络药理学的概念由 Hopkins 于 2007 年首

次系统阐述［6］，是一种建立在高通量组学数据

分析、计算机虚拟计算及网络数据库检索基础

上的新药发现、药物药效及作用机制研究的方

法。网络药理学是以系统生物学理论、生物系

统网络分析和多靶标药物分子设计的特定信号

节点选择为基础的一门新学科。其中，计算方

法主要包括图论、统计方法、数据挖掘、建模和

信息可视化方法。实验方法包括各种高通量组

学技术以及生物学和药理学实验。

网络药理学在中医药研究中的一个重要应

用是靶点预测和作用机制解析。通过构建药

物-靶点-疾病的网络模型，揭示中药复方中各

成分的潜在靶点及其相互作用关系。例如，利

用网络药理学方法，研究人员可以预测中药复

方中活性成分对特定疾病的多靶点调控机制，

从而为临床应用提供科学依据［7］。网络药理学

在中药的重定位和新药研发方面发挥重要作

用。通过数据挖掘和网络分析筛选出具有潜在

治疗价值的中药成分，并进一步进行实验验

证［8］。通过网络药理学分析，可以发现某些传

统中药中的活性成分具有抗癌、抗炎或抗病毒

等多种药理作用，为新药研发提供了新的思

路。中医药研究中，常常需要处理大规模且复

杂的多组学数据，如基因组学、转录组学、蛋白

质组学和代谢组学等［9］。网络药理学通过整合

这些多组学数据，可以全面解析中药的多层次

生物学效应。

2 网络药理学在中医药防治呼吸慢病中的

应用 

慢性呼吸系统疾病是会随着时间推移损害

肺功能影响人类健康的一大类疾病，其发生发

展涉及多个复杂的生物学过程，包括慢性阻塞

性 肺 病（Chronic obstructive pulmonary disease，
COPD）、哮喘、特发性肺纤维化（Idiopathic pul‑
monary fibrosis，IPF）等［10-11］。中医药及其活性

成分因其天然来源和临床疗效在世界范围内广

泛使用，在预防和治疗呼吸慢病方面具有独特

优势。网络药理学为中医药治疗复杂疾病作用

机制和物质基础研究提供了新范式。本文对网

络药理学在中医药治疗呼吸慢病相关的应用进

行综述，为呼吸慢病的临床研究和治疗提供

参考。

2.1　慢性阻塞性肺疾病　

COPD 是由于长期暴露于有害物质（香烟

烟雾和空气灰尘颗粒等）导致的气道肺泡异常

引起的持续性呼吸道症状和气道阻塞，具有高

发 病 率 和 高 死 亡 率 且 可 预 防 、可 治 疗 的 特

点［12］。全世界有超过 3 亿人患有 COPD，每年

约 320 万人死亡，对社会造成了沉重的健康和

经济负担［13］。根据世界卫生组织的资料，到

2030 年，COPD 将成为全世界人类第三大死亡

原因［14］。因此，COPD 进展的管理和预防具有
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重要意义。目前，一线治疗方案中的吸入型糖

皮质激素和支气管扩张剂具有一定疗效但也不

可 避 免 带 来 副 作 用 且 具 有 时 间 或 剂 量 依 赖

性［15-16］，而中医药由于其副作用低且临床疗效

强正获得国际医学界越来越多的认可。

Wei 等利用网络药理学和分子对接探讨了

中医药喘可治注射液（淫羊藿和巴戟天）治疗

COPD 的潜在机制，通过中药-活性成分-靶点

网络和京都基因与基因组百科全书（Kyoto En‑
cyclopedia of Genes and Genomes，KEGG）通路富

集分析发现喘可治注射液可能通过调节炎症和

免疫发挥作用［17］。Lin 等通过整合网络药理学

与代谢组学构建生物标志物-反应-酶-靶点关

联网络探讨了西洋参总皂苷对香烟烟雾诱导

COPD 小鼠的保护作用，共发现 15 个生物标志

物、9 个靶点和 5 条通路在西洋参总皂苷治疗

COPD 中发挥关键作用，并对网络药理学确定

的西洋参总皂苷活性成分进行了体外实验验

证［18］。Chen 等通过网络药理学分析研究了柚

皮素治疗 COPD 的潜在机制，发现 miRNA 可能

在柚皮素治疗 COPD 的信号通路上起上游调控

作 用 ，磷 酸 肌 醇 3- 激 酶/蛋 白 激 酶 B（Phos‑
phoinositide 3-kinase/protein kinase B， PI3K/
AKT）信号通路在柚皮素治疗 COPD 的调控网

络中起桥梁作用，通过激活下游效应因子，参

与 COPD 发病机制中的细胞凋亡、血管生成、炎

症和氧化应激过程［19］。

2.2　支气管哮喘　

支气管哮喘是一种涉及慢性气道炎症、气

道高反应性、过量黏液产生、气道重塑和气道

狭窄的复杂气道疾病，是世界上最常见的呼吸

道慢性疾病之一［20］。支气管哮喘的发病率逐

年上升，全球约有超过 3 亿人受其影响［21］。哮

喘的治疗策略主要是吸入性皮质类固醇、长效

β2 激 动 剂 和 长 效 毒 蕈 碱 拮 抗 剂［22］。 然 而 ，

5%~10% 的患者由于诊断不足和不愿使用激

素治疗出现无法充分控制的症状，不仅影响生

活质量，也造成了严重的经济和社会负担［23］。

中医药对哮喘治疗的安全性在大量临床研究中

均得到证实［24］，因此，利用网络药理学为中医

药治疗哮喘找到可能的机制，为促进中医药治

疗哮喘提供更好的发展，是十分有必要的。

Liu 等通过网络药理学方法揭示了玉屏风

散治疗哮喘的分子基础和潜在药理机制，结果

共筛选出玉屏风散治疗哮喘的 35 个活性成分

和 87 个潜在靶点，其中槲皮素、山柰酚和汉黄

芩素为玉屏风散的活性成分。KEGG 富集分析

显示玉屏风散及其主要活性成分汉黄芩素可能

通过 PI3K/AKT、白介素-17（Interleukin-17，IL-
17）和肿瘤坏死因子-α（tumor necrosis factor-α，

图 1　网络药理学在中医药研究中的应用流程图（图标来自 Iconfinder平台免费下载）

Fig.  1　The procedure application of network pharmacology in Traditional Chinese Medicine research (The icon is downloaded for 

free from Iconfinder platform)

304



王珂欣等：网络药理学在中医药防治呼吸系统疾病中的应用与创新

TNF-α）等多个分子靶点和信号通路对哮喘炎

症发挥一定的治疗作用［25］。Zhang 等采用网络

药理学分析及实验验证探讨了维吾尔医药经典

方剂的寒喘祖帕颗粒治疗哮喘的作用机制，通

过对超高效液相色谱四极杆飞行时间质谱（ul‑
tra-performance liquid chromatography quadrupole 
time-of-flight mass spectrometry，UPLC/Q-TOF-
MS）法鉴定出的 56 个化合物进行网络药理学

分析，获得 18 个活性化合物和 68 个潜在靶点，

KEGG 通路分析发现有 19 条通路与哮喘相关，

实验验证表明寒喘祖帕颗粒通过 PI3K/AKT 和

Fc epsilon RI 信号通路显著抑制了卵清蛋白诱

导的炎症反应［26］。

2.3　肺纤维化　

肺纤维化是多种间质性肺疾病的终末期病

变，其特征在于成纤维细胞过度积聚和细胞外

基质沉积［27］。颗粒物吸入、环境暴露和遗传易

感性是诱发肺纤维化的主要原因。肺纤维化表

现为进行性、不可逆的呼吸困难和咳嗽，导致

食欲下降、体重减轻、心肺衰竭，并最终导致呼

吸衰竭相关的死亡［28］。肺纤维化发病率近年来

在全球范围内呈上升趋势，通常发生在 40—50
岁有吸烟史的男性。确诊后如不及时治疗，中

位生存期仅为 3~5 年，5 年生存率低至 30%［29］。

目前，临床上批准用于肺纤维化的治疗药物仅

有吡非尼酮和尼达尼布，但它们的疗效非常有

限，侧重于延缓疾病进展［30］。肺移植仍然是终

末期肺纤维化患者唯一有效的治疗选择。作为

仅次于肺癌最严重的肺部疾病，寻找有效的治

疗靶点和更安全有效的药物至关重要。

Wu 等基于网络药理学探讨了银黄颗粒对

博来霉素诱导的肺纤维化小鼠的潜在作用机

制，结果表明炎症和血管生成参与了银黄颗粒

对肺纤维化的改善作用，主要参与分子包括

TNF-α、血管内皮生长因子-A（vascular endothe‑
lial growth factor-A，VEGF-A）、白介素-6（Inter‑
leukin-6，IL-6）等，分子对接结果显示银黄颗粒

中主要活性化合物与 TNF 受体超家族成员 1A
或 VEGF 受体 2 有较高的结合亲和力，并通过

细胞热位移实验进一步验证实验结果［31］。Li
等采用网络药理学和 RNA-seq 测序技术揭示了

益气活血方治疗肺纤维化的保护作用机制，构

建了益气活血方治疗肺纤维化的 24 个活性成

分和 232 个相应靶点的调控网络，确定了益气

活血方 6 个关键靶标，推测益气活血方的潜在

作用机制与调节肺纤维化的核心转录因子和抑

制致病基因的表达有关［32］。Zhang 等通过活性

成分筛选、靶标预测和网络构建，对金贝口服

液进行了网络药理学分析，通过体外和体内实

验验证了金贝口服液对肺纤维化的药理作用机

制及其潜在靶点，为金贝口服液的临床应用提

供了参考依据［29］。

3 网络药理学在中医药防治病毒感染疾病

中的应用 

人类呼吸道病毒感染的临床表现多种多

样，从无症状感染到严重疾病，全球范围内发

病率和病死率均较高，包括新型冠状病毒、流

感病毒、呼吸道合胞病毒等［33］。中医药在防治

病毒感染方面积累了诸多经验，中医药不仅能

直接对抗病毒，还能调节宿主的免疫系统功

能［34］，这一机制对抗病毒作用有重要贡献，因

此中药不易产生耐药性。网络药理学整体、系

统地为防治病毒感染疾病的中药复方活性成

分、潜在靶点和作用机制研究提供重要方法

指导。

3.1　新型冠状病毒　

2019 冠 状 病 毒 病（Corona Virus Disease 
2019，COVID-19）是由严重急性呼吸综合征冠

状 病 毒 2（Severe Acute Respiratory Syndrome 
Coronavirus 2，SARS-CoV-2）引起的急性呼吸

道感染［35］。作为一种新型高传染性疾病，CO‑
VID-19 已引发全球大流行，对全球社会经济发

展和人类健康产生了重大影响［36］。新冠疫情

发生后，2019 年末至 2020 年初，由于针对性抗

病毒药物和疫苗研发使用迟缓，中国政府采取

中医药与现代医学相结合的方式，在临床治疗

新冠感染时取得良好疗效［37］。

Xia 等利用中医药系统药理学数据库和 7
个疾病基因数据库，建立了连花清瘟胶囊成分

的靶点和 COVID-19 疾病靶点交集的基因集，

KEGG 结果表明，连花清瘟胶囊可能通过调节

免疫应答、细胞凋亡和病毒感染发挥作用，PPI
（Protein-Protein Interaction Network）网络和子网

305



48（2） 2025山西大学学报（自然科学版）

络鉴定了 9 个枢纽基因，对参与肺损伤、肺纤维

化和病毒感染最重要基因 AKT1 进行分子对

接，发现连花清瘟胶囊中六种活性成分均能靶

向该基因发挥潜在作用，揭示了连花清瘟胶囊

治疗 COVID-19 多靶点-多途径的分子机制［38］。

Liu 等利用 RNA-seq 测序和网络药理学获取千

金藤素靶点和 COVID-19 靶点，取交集后获得

Hub 靶点并对 Hub 靶点进行信号通路富集分

析，随后进行分子对接以预测千金藤素和 Hub
靶点的结合，最终获得了 9 个与千金藤素具有

强结合能力的 Hub 基因，其中 ACE2 是与千金

藤素结合稳定的基因并通过了分子动力学模拟

进一步验证。他们全面阐明了千金藤素抗 CO‑
VID-19 的潜在作用靶点和潜在分子机制，为进

一步探索千金藤素抗 COVID-19 的潜在保护机

制提供了理论基础［39］。

3.2　流感病毒　

流感病毒可引起人类上、下呼吸道急性感

染，引发严重的肺损伤或进展为急性呼吸窘迫

综合征，甚至导致死亡［40］。流感病毒普遍易感

于全人类，据估计，每年约有 10 亿例季节性流

感病例，其中包括 300 万至 500 万重症病例，并

导致 30 万至 50 万死亡病例［41］。接种疫苗预防

和小分子抗病毒药物防治是对抗流感的主要策

略。然而，由于流感病毒存在抗原漂移和/或

抗原转移，导致疫苗株与流行株往往不匹配；

同时，新特异性疫苗的成功研发及大规模生产

存在明显滞后性；此外，人群间对疫苗的免疫

应答能力存在明显个体差异，这些因素致使流

感疫苗存在适用局限性，难以应对新流感病毒

暴发危机［42］。而在流感防治药物方面，奥司他

韦、扎那米韦、帕拉米韦等神经氨酸酶抑制剂

是流感的有效治疗药物，尤其在发病 48 h 内应

用抗流感病毒药物能显著降低流感重症和死亡

的发生率［43］。其中奥司他韦还作为指南的预

防流感推荐用药，但发现一些病毒突变也已显

示出该药的耐药问题。而现正处于临床试验阶

段 的 抗 病 毒 药 物（如 萘 普 生 、匹 莫 迪 韦 、

ZSP1273 等）未来也将无可避免地遇到单靶向

药物带来的耐药问题［44］。中医药是有待现代

医学发掘的巨大宝库，在预防流感发生发展方

面具有成熟理论及有效方药。

Chen 等通过网络药理学结合数学算法系统

阐明了玉屏风散预防流感感染的功能物质和潜

在机制，网络药理学分析从玉屏风中筛选出

238 个活性成分和 158 个与流感病毒感染差异

基因相交的潜在靶基因，KEGG 富集分析表明

代谢参与了玉屏风对流感的防治作用，代谢组

学结果进一步证实了玉屏风干预的代谢途径的

重 要 性 ，通 过 整 合 数 学 算 法 KNM（K-Nearest 

图 2　网络药理学在慢性呼吸系统疾病中的应用 （图标来自 Iconfinder平台免费下载）

Fig. 2　Application of network pharmacology in chronic respiratory diseases (The icon is downloaded for free from Iconfinder platform)
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Neighbor Matching）预测策略进一步预测了玉屏

风预防流感 48 个潜在功能成分，并通过虚拟验

证和实验验证，证实了 KNM 预测策略的可靠

性和准确性，为后续流感防治提供了新的功能

候选成分，也为后续复方的药理作用及机制分

析提供参考［45］。Huo 等通过网络药理学，对宣

白承气汤治疗流感的潜在活性成分和作用靶点

进行了筛选和预测，相关分析表明，Jun 原癌基

因（Jun proto-oncogene，JUN）、丝裂原活化蛋白

激酶（Mitogen-Activated Protein Kinase，MAPK）

和 TNF 是宣白承气汤的关键靶点，宣白承气汤

中的木犀草素、大黄素和芦荟大黄素与 TNF、T
细胞受体以及核转录因子- κB 结合，发挥治疗

流感的作用［46］。Kim 等通过网络药理学相关

数据库确定浙贝母的活性成分以及流感相关的

靶基因，从活性成分-疾病-靶点网络中对靶基

因进行分析，发现 β-谷甾醇和天竺葵素，靶点

Prostaglandin-Endoperoxide Synthase-1 和 2 及 途

径一氧化氮和 TNF 通路参与浙贝母对流感相

关炎症的抑制作用，并发现浙贝母对流感相关

炎症的免疫调节作用［47］。

3.3　呼吸道合胞病毒　

呼吸道合胞病毒（Respiratory syncytial virus，
RSV）是多种脆弱患者群体呼吸道感染的病原

体，包括 2 岁以下儿童、免疫功能低下患者和老

年人［48］。病毒感染从上呼吸道发展到下呼吸

道，导致气道炎症、细支气管炎、肺炎，在极端

情况下还会导致呼吸衰竭，对人类健康构成了

重大威胁［49］。但目前仍不具备治疗效果最佳

的特效药物，雾化利巴韦林可在早期预防呼吸

道感染，降低 RSV 肺炎患者的病死率，帕利珠

单抗可用于预防 RSV 感染引起的严重疾病，但

在治疗的过程中，频繁使用抗病毒、提高机体

免疫力等方法进行治疗，其产生的副作用与耐

药性也不容忽视，且治疗成本较高［50］。传统中

医药治疗病毒感染性疾病有着低毒、简便、实

惠的优点。

魏等通过数据库获得定喘颗粒的活性成分

和作用靶点以及合胞病毒肺炎疾病靶点，进行

KEGG 富集后发现主要涉及 PI3K/AKT 信号通

路，经过动物实验验证后得出结论，RSV 感染

幼龄大鼠时很有可能激活了 PI3K/AKT 信号通

路，引起炎症因子 IL-6、TNF-α 释放，定喘颗粒

能够显著下调 PI3K/AKT 信号通路，抑制炎症

因子 IL-6、TNF-α 释放从而发挥抗炎作用［50］。

Lin 等将网络药理学与脂质组学相结合，探究清

肺口服液抗 RSV 诱导过度自噬的机制，通路富

集结果显示 PI3K/AKT/mammalian target of ra‑
pamycin 信号通路富集程度最高，非靶向脂质组

学显示给予清肺口服液后，模型组小鼠的甘油

二酯合成关键酶 Lipin-1 显著升高，表明清肺口

服 液 通 过 PI3K/AKT/mammalian target of rapa‑
mycin 通路相关蛋白抑制甘油二酯合成，从而抑

制甘油二酯诱导的过度自噬［51］。

4 基于新思路的网络药理学新策略 

网络药理学研究高度依赖于生物数据库和

文献数据的完整性和准确性。然而，现有的生

物数据库中，中药相关的数据往往存在不完

整、不准确和不一致的问题。不同数据库中对

于同一种中药成分的描述和注释可能存在差

异，导致分析结果的不确定性和重复性差，且

无法直接反映剂量 -效应关系，阻碍了治疗效

果的准确评价［52］。此外，虽然网络药理学可以

揭示中药的多靶点调控机制，但这些网络模型

往往难以直观地解释和验证。一个复杂的网络

模型可能包含数百个节点和边，如何从中提取

出对疾病治疗最为关键的路径和靶点，是一个

巨大的挑战。网络药理学分析往往需要处理大

规模的生物数据，涉及复杂的计算和高效的算

法设计。传统的 AI（Artificial Intelligence）模型

通常会受到“大规模、多样化模态”网络数据和

模型可解释性的阻碍。因此，我们强调开发深

度可解释网络关系推理框架的重要性，该框架

旨在通过整合宏观和微观层面的信息来揭示来

自多组学和多模态生物数据的特征之间的网络

关系，并确定关键的网络模块［53］。尽管网络药

理学可以通过计算预测中药的潜在靶点和作用

机制，但这些预测结果需要通过大量的实验验

证才能得到确认。如，确定草药 -靶标相关性

是直接的还是间接的，以及相互作用是正的还

是负的仍然很困难，需要进一步的实验研究。

虽然网络药理学提供了有价值的见解，但整合

广泛的数据资源和严格的实验验证对于提高中
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医药研究的可靠性和深度至关重要［54］。

4.1　整合液质联用技术　

液 相 色 谱 质 谱 仪（Liquid Chromatograph 
Mass Spectrometer，LC-MS）通过将液相色谱与

质谱技术联用可以更精准地分离、鉴定和定量

复杂混合物中的化合物，适用于分析难以通过

单一技术完全解析的样品，通过该技术可以有

效分析出天然药物中更多有效成分［55］。

结合液质联用技术，网络药理学得以进一

步探索中药中作用于疾病的关键有效成分。

Zhou 等通过 LC-MS 对摩罗丹进行分析发现 98
种化合物，再结合网络药理学建立疾病生物功

能模块网络，分析得出摩罗丹“君、臣、佐、使”

不同配伍成分干预不同生物功能模块靶点，多

成分共同发挥作用［56］。Zhou 等对血必净成分

进行 LC-MS 分析表征了 24 种化合物，再预测

靶点后进行分层聚类，最后通过动物实验验证

不同成分的生物功能模块，从而证明了血必净

治疗的作用机制［57］。

4.2　整合转录组学　

转录组是指在特定时间点和特定条件下，

某一生物体或细胞内所有转录出的 RNA 分子

的总和，可实时反映基因表达的动态变化、基

因功能以及调控机制［58］。随着下一代测序技

术的发展，转录组学测序的运用越来越多样，

转录组学与网络药理学的结合推动中药的机制

深入挖掘，破解中医药“黑盒”难题［59］。

Yuan 等结合液质技术与转录组学，对益气

通络颗粒进行了分析，通过 LC-MS 检测脑组织

益气通络颗粒活性成分，发现 19 种化学成分，

通过网络药理学分析结合转录组学数据分析得

出益气通络颗粒活性成分通过 54 个靶点调控

19 条与缺血性中风的通路，通过后续研究验证

了 益 气 通 络 颗 粒 改 善 缺 血 性 中 风 的 作 用 机

制［60］。Ding 等通过网络药理学分析得出葛根

芩连汤四种有效成分与急性肺损伤有关的 36
个靶蛋白和 18 个相关信号通路，再结合转录组

学数据定位到 PI3K/AKT 信号通路，揭示了葛

根芩连汤抗急性肺损伤的作用机制［61］。

4.3　整合代谢组学　

代谢组学是对生命活动终产物的综合研

究，反映生命活动的整体变化，因此可以提示

基 因 型 与 表 型 之 间 的 关 系［62］，反 映 疾 病 表

型［63］，是用于研究药物作用机制的技术［64］。

Li 等研究柴胡-芍药联用治疗抑郁症的机

制，通过网络药理学分析得出 199 个靶标，结合

代谢组学数据得出的 14 个关键代谢物，分析得

出花生四烯酸途径为关键代谢途径，柴胡 -芍

药通过降低花生四烯酸水平治疗抑郁症［65］。

Liu 等研究肉桂皮的有效成分，通过网络药理学

图 3　网络药理学在呼吸道病毒研究中的应用 （图标来自 Iconfinder平台免费下载）

Fig. 3　Application of network pharmacology in the studies on respiratory virus (The icon is downloaded for free from Iconfinder platform)
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分析得出四种有效成分、七个靶点，再结合对

慢性萎缩性胃炎模型大鼠盲肠内容物的代谢组

研究得出初级胆汁酸生物合成是其目标代谢途

径，进一步通过 16srRNA 分析得出肉桂皮可以

调节肠道菌群失衡，而初级胆汁酸生物合成途

径正与肠道微生物群代谢有关［66］。

4.4　整合数学算法　

网络药理学通过数学算法来构建生物分子

网络，从而进一步分析识别关键位点［67］。数学

算法在满足中医药网络药理学各方面的数据依

赖需求方面发挥了重要作用。具体而言，用于

预测药代动力学特征 -吸收（absorption）、分布

（distribution）、代 谢（metabolism）、排 泄（excre‑
tion）参数和靶点的机器学习算法有助于过滤

活性中药成分［68］；网络传播类算法可以识别网

络中受中药影响的蛋白质［69］；在网络中寻找中

心节点的算法有助于识别关键的中药靶点和

成分［70］。

Wang 等采用网络药理学构建了中医药成

分-靶点-互作蛋白-疾病基因网络，使用 Dijks‑
tra 算法整合网络数据模拟药物对疾病分子网

络的传播效应解析了中医药治疗疾病的潜在机

制［71］。Wang 等基于网络药理学预测数据，整

合霍夫曼编码和随机游走理论的 Infomap 算法，

结果发现复方中治疗类风湿关节炎的关键成

分，这些成分可以通过作用共同通路或不同通

路治疗类风湿关节炎，解析了中医药同病异治

理论［72］。

4.5　整合人工智能　

随着 AI 技术的发展，开发基于网络的 AI 方
法从海量组学数据中揭示复杂疾病的治疗机制

是网络药理学的关键［67］。人工智能的出现和

发展为中医药网络药理学在推进精准中医方面

提供了新的结合点和支撑。

李梢团队自主研发的首个人工智能中医药

研发网络药理学系统，实现病证生物网络基础

的系统解析和中药多成分整体调节机制的整体

解析，有助于深挖中药复方、明确中药机制、把

握中药质控、临床精准定位，为中医药的发展

作出贡献［73］。

5 结论与展望 

5.1　结论　

随着现代科学技术的不断进步，网络药理

学已成为中医药研究中不可或缺的工具，尤其

在揭示中药复方的多成分、多靶点和多途径作

用机制方面，展现了其独特的优势。网络药理

学通过靶点预测、作用机制解析和药物再发

现，推动了中医药研究的现代化进程。在呼吸

慢性病如慢性阻塞性肺疾病、哮喘和肺纤维化

等防治中，网络药理学揭示了中药的多重作用

路径、调控机制和效应成分，为临床治疗提供

了科学依据。

在感染性疾病的中医药防治方面，尤其是

针对新冠病毒、流感病毒和呼吸道合胞病毒，

网络药理学为理解中药的抗病毒作用机制与物

质基础提供了重要支持，并推动了相关新药的

研发和临床应用。此外，网络药理学的新策

略，如整合液质联用技术、转录组学、代谢组

学、数学算法和人工智能，进一步提升了中医

药研究的深度和广度，使研究者能够更全面地

解析中药的多靶点、多层次作用机制。这些新

图 4　网络药理学整合多种新技术 （图标来自 Iconfinder平台免费下载）

Fig. 4　Network pharmacology integrates multiple new technologies (The icon is downloaded for free from Iconfinder platform)
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策略为克服网络药理学在数据质量、模型复杂

性和实验验证等方面的局限性提供了有效的解

决方案。

5.2　展望　

展望未来，网络药理学在中医药研究中的

应用前景广阔。随着大数据技术的飞速发展和

生物信息学工具的不断完善，网络药理学在中

药复方作用机制及物质基础解析、新药发现和

精准医学中的应用将更加深入和广泛。在呼吸

慢性病防治方面，网络药理学有望进一步揭示

中药在细胞和分子水平上的调控机制，为个体

化治疗提供新的思路。在感染性疾病防治中，

网络药理学将继续发挥关键作用，尤其是在新

发传染病的快速应对和药物筛选方面。

未来的研究中，随着更多高质量数据的积累

和新技术的引入，网络药理学将更好地应对数据

质量和模型复杂性等挑战。特别是在整合多组学

数据和应用人工智能方面，网络药理学将有望实

现更精确的药物靶点预测和作用机制解析。此外，

网络药理学的实验验证能力也将随着计算生物学

和实验技术的进步而不断提升，为中医药研究提

供更为坚实的理论基础和实践指导。

总体而言，网络药理学将在中医药研究的

各个领域继续发挥重要作用，不仅推动中药现

代化进程，还将助力新药研发和疾病防治策略

的优化。在未来的发展中，网络药理学有望与

其他前沿科学技术深度融合，为中医药研究开

辟新的方向，为全球健康事业作出更大的贡

献。同时，随着网络药理学的不断发展，其应

用范围也将不断扩大，不仅限于中医药，还将

逐步渗透到其他传统医学和多学科交叉领域，

为全球医学研究提供新的工具和方法。
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