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［［摘 要］］   目的目的：：应用网络药理学分析蒲公英 -桑叶在急性髓系白血病 （AML） 发生发展过程的作

用，阐明其治疗  AML 的活性成分和作用机制。  方法方法：：通过中药系统药理数据库和分析平台

（TCMSP） 筛选蒲公英-桑叶的活性成分，采用 SwissTargetPrediction 数据库预测其作用靶点，在症状

映射 （SymMap） 数据库、人类基因数据库 （GeneCards）、DisGeNET 数据库和在线人类孟德尔遗传

（OMIM） 数据库中检索 AML 相关基因和蛋白靶点。对 AML 相关基因和蒲公英-桑叶靶基因进行比较，

确定富集基因，并进行基因本体论 （GO） 功能和京都基因与基因组百科全书 （KEGG） 信号通路富集

分析。采用 Cytoscape 3. 8. 0 软件根据靶点信息构建药物 -有效成分 -靶点网络和蛋白 -蛋白互作 （PPI）
网络，采用 CytoNCA 插件筛选出核心基因，通过 AutoDock 软件进行分子对接验证。结果结果：：对数据库

检索结果进行筛选后得到 39 种有效成分，收集蒲公英 -桑叶与 AML 的共同靶点 148 个。GO 功能富集

分析主要涉及细胞因子介导的信号传导途径、激酶活性正向调节和氧化应激反应等。KEGG 信号通路

富集分析主要涉及磷脂酰肌醇 3-激酶/蛋白激酶 B （PI3K/AKT） 信号通路、肿瘤坏死因子 （TNF）
信号通路和 Janus激酶/信号转导和转录激活因子 （JAK/STAT） 信号通路等。拓扑分析得到信号转导

和转录激活因子 3 （STAT3）、表皮生长因子受体 （EGFR）、蛋白激酶 B1 （AKT1）、重组人表皮生

长因子 （EGF）、血管内皮生长因子 A （VEGFA）、原癌基因 MYC、肿瘤蛋白 P53 （TP53）、丝裂

原活化蛋白激酶 3 （MAPK3）、含半胱氨酸的天冬氨酸蛋白水解酶 3 （CASP3）、肉瘤基因 SRC、热休

克蛋白 90α 家族 A 类成员 1 （HSP90AA1）、连环蛋白 B1 （CTNNB1）、磷酸肌醇 3-激酶催化亚基 α
（PIK3CA）、白细胞介素 6 （IL-6）、TNF、丝裂原活化蛋白激酶 1 （MAPK1） 和磷酸肌醇 3-激酶调节

亚基 1 （PIK3R1） 等核心靶点。分子对接，结合亲和力最高的配对结果为蒲公英萜醇 （taraxerol） 与

MYC （-8. 74 kcal·mol-1），槲皮素 （quercetin）、kaemfprol、木犀草素 （luteolin） 和 artemetin 与各个

靶点均有很好的结合亲和力。结论结论：：蒲公英 -桑叶主要活性成分 quercetin、 taraxerol、 kaemfprol、
luteolin 和 artemetin 可能通过调控 AKT1、STAT3、HSP90AA1、IL-6和 MAPK1发挥抗 AML 的作用，

对 PI3K-AKT 信号通路的调节是蒲公英-桑叶发挥抗 AML 作用的重要机制。
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Network pharmacology analysis based on potential mechanism 
of dandelion-mulberry leaf in treatment of acute 

myeloid leukemia

ZHOU Xinchen, DONG Shuhan, ZHANG Zhuo, SHEN Mingmei, WANG Xiangjun, LI Ying, LIU Limei
（Department of Microbiology Laboratory，School of Medical Technology，Beihua University，

Jilin 132000，China）

ABSTRACT  Objective：To analyze the role of dandelion and mulberry leaf in the progression of acute  
myeloid leukemia （AML） by network pharmacology， and to clarify the active components and their 
mechanisms in treating AML.  Methods：The  active components of dandelion and mulberry leaf were 
screened by Traditional Chinese Medicine Systems Pharmacology Database and Analysis Platform 
（TCMSP）.  The targets were predicted by SwissTargetPrediction Database.  The AML-related genes and 
protein targets were retrieved from the SymMap Database， the GeneCards Human Gene Database， the 
DisGeNET Database， and the Online Mendelian Inheritance in Man （OMIM） Database.  The AML-

related genes and target genes of dandelion and mulberry leaf were compared by comparative analysis and 
were identify by the  enrichment genes， followed by Gene Ontology （GO） functional enrichment analysis 
and Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes （KEGG） signaling pathway enrichment analysis.  The 
drug-active component-target network and protein-protein interaction （PPI） network were constructed by 
Cytoscape 3. 8. 0 software， and the core genes were selected by CytoNCA plugin； the molecular docking 
was conducted by AutoDock software. Results：After filtering by databases， 39 active components were 
identified， and 148 common targets between dandelion-mulberry leaf and AML were collected.  The GO 
functional enrichment analysis mainly involved cytokine-mediated signaling pathways， positive regulation of 
kinase activity， and oxidative stress responses.  The KEGG signaling  pathway enrichment analysis focused 
on the phosphatidylinositol 3 kinase/protein kinase B （PI3K-AKT） signaling pathway， the tumor necrosis 
factor （TNF） signaling pathway， and the Janus kinase/signal transducer and activator of transcription 
（JAK-STAT） signaling pathway.  The key targets were identified by topological analysis including signal 
transducer and activator of transcription 3 （STAT3）， epidermal growth factor receptor （EGFR）， protein 
kinase B1 （AKT1）， recombinant human epidermal growth factor （EGF），  vascular endothelial growth 
factor A （VEGFA），  oncogene MYC， tumor protein P53 （TP53）， mitogen-activated protein kinase 3 
（MAPK3）， cysteiny asparate specific protease-3 （CASP3）， oncogene SRC， heat shock protein 90 alpha 
family class A member 1 （HSP90AA1）， tenascin XB1 （CTNNB1）， phosphoinositide kinase-3 catalytic 
subunit alpha （PIK3CA）， interleukin 6 （IL-6）， TNF， mitogen-activated protein kinase 1（MAPK1）， and 
phosphatidylinositide kinase-3 regulatory subunit 1 （PIK3R1）.  The molecular docking results showed the 
highest affinity pairing to be taraxerol with MYC （ -8. 74 kcal·mol-1）， and quercetin， kaempferol， 
luteolin， and artemetin demonstrated good binding affinities with various targets.  Conclusion：The main 
active components of dandelion-mulberry leaf， such as quercetin， taraxerol， kaempferol， luteolin， and 
artemetin， may exert the anti-AML effect by regulating AKT1， STAT3， HSP90AA1， IL-6， and 
MAPK1； regulation the PI3K-AKT signaling pathway may be the critical mechanism of anti-AML effect 
by dandelion-mulberry leaf.
KEYWORDS Acute myeloid leukemia；Dandelion；Mulberry leaf；Network pharmacology；Molecular 
docking
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急 性 髓 系 白 血 病 （acute myeloid leukemia，
AML） 是由骨髓内未分化或分化不良的干细胞或

祖细胞克隆增生所致，其病因尚不明确，可能与遗传

因素、环境因素或遗传与环境因素相互作用有关。

AML 的发病率在过去几年中呈逐年上升的趋势［1］，

其病程急骤，进展迅速，患者常需要积极治疗，否

则病情会迅速恶化［2］。此外，AML 通常预后不佳，

只有约 40% 60 岁以内的患者存活超过 5年［3］。目

前，临床上常用于治疗 AML 的药物包括阿糖胞

苷、顺铂和达拉比嗪等细胞毒性药物。常用的化疗

方案包括 7+3 方案，即阿糖胞苷和顺铂的联合应

用。此外，还有其他一些强化化疗方案，如 FLAG
（氟达拉滨、阿糖胞苷及顺铂） 和 HAM （阿糖胞

苷、阿霉素及蒽环类药物） 方案等，但均无法完成

强化根治性治疗，而且对正常细胞还有一定毒性作

用。因此迫切需要更安全和更有效的治疗方法。

青黄散和雷公藤等中药对 AML 具有治疗作

用［4-5］。霍俊明等［6］ 认为：急性白血病初期多属邪

实正盛的阶段，骨髓增生极度活跃，治疗以清热解

毒之法，方用抗白解毒汤，该方由蒲公英、桑叶和

金银花等中药组成。虽然桑叶尚未用于AML的治疗，

但  研  究［7］ 表  明：  纯化 的 桑 叶 凝 集 素 （mulberry 
leaf lectin，MLL） 以含半胱氨酸的天冬氨酸蛋白水

解酶 （cysteinyl aspartate specific proteinase， CASP）
依赖性方式诱导 MCF-7 和 HCT-15 细胞凋亡。蒲

公英提取物的化学成分，包括倍半萜内酯和苯丙烷

类化合物，具有抗炎、抗氧化和抗癌特性［8］。但关

于蒲公英和桑叶其他成分治疗 AML 作用机制的研

究较少。  随着系统生物学和生物信息学的快速发

展，网络药理学提供了一种揭示药物之间、靶点之

间、疾病之间和中药复杂机制的新方法［9］。现采用

网络药理学方法研究蒲公英-桑叶对 AML 的治疗效

果，旨在确定蒲公英-桑叶的主要成分，预测蒲公英-

桑叶治疗 AML 的相关靶点，并阐明蒲公英-桑叶抗

AML 的药理学机制。

1 资料与方法  

1. 1　　蒲公英蒲公英--桑叶活性成分筛选及靶点预测桑叶活性成分筛选及靶点预测　　检索

中药系统药理学数据库和分析平台 （Traditional 
Chinese Medicine Systems Pharmacology Database 
and  Analysis  Platform，  TCMSP）［10］、  症状映射

（Symptom Mapping，SymMap） 数据库［11］ 和中医

分 子 机 制 生 物 信 息 学 分 析 工 具 （Bioinformatics 
Analysis Tool for Molecular Mechanism of Traditional 

Chinese Medicine， BATMAN-TCM） 数据库［12］，

并辅以文献收集对蒲公英-桑叶活性成分加以补充。

将口服生物利用度（oral bioavailability，OB）≥30%
和药物相似度 （drug-likeness，DL） ≥0. 18 作为筛

选  条  件  筛  选  活  性  成  分。  通  过  TCMSP 和
SwissTargetPrediction 数据库进行靶点预测，并导

入 Uniprot 数 据 库 对 基 因 进 行 标 准 化 处 理 并 记

录［13］，获得蒲公英 -桑叶的有效化学成分及对应的

蛋白靶点。

1. 2　　 蒲 公 英蒲 公 英 --桑 叶 治 疗桑 叶 治 疗 AML 相 关 靶 点 筛 选相 关 靶 点 筛 选　　以

“AML”为关键词，在 SymMap、DisGeNET 数据

库［14］、人类基因数据库 （GeneCards）［15］ 和在线人

类 孟 德 尔 遗 传 （Online Mendelian Inheritance in 
Man， OMIM） 数据库［16］ 中检索疾病潜在靶点。

将收集到的靶点进行汇总，导入 Uniprot 数据库进

行验证，去除重复靶点，得到 AML 潜在靶点。将

AML 潜在靶点与药物活性成分靶点取得交集，选

择重叠靶点作为靶点库。

1. 3　　构建药物构建药物 --有效成分有效成分 --靶点网络和蛋白靶点网络和蛋白 --蛋白互蛋白互

作作（（protein--protein interaction，， PPI））网络网络　　将重叠

靶点上传到  STRING 在线数据库，确定并可视

化药物和  AML 之间的化合物 -靶点通路关系。根

据  Cytoscape 3. 8. 0 软件  CytoNCA 插件的中介中心

性 （betweenness   centrality， BC）、  接  近  中  心  性
（closeness  centrality，CC） 和  度  中  心  性 （degree 
centrality，DC） 3 个参数，对 PPI 网络进行拓扑分

析，得到核心节点，计算参数的中位数，选择 3 个

参数大于中位数的所有节点作为核心节点。

1. 4　　 富 集 分 析富 集 分 析　　 采 用 R （4. 1. 1） 语 言 中 的

ClusterProfiler 软 件 包［17］， 对 蒲 公 英 - 桑 叶 治 疗

AML 的 靶 点 进 行 基 因 本 体 论 （Gene Ontology，
GO） 功能和京都基因与基因组百科全书 （Kyoto 
Encyclopedia of Genes and Genomes，KEGG） 信号

通路富集分析。

1. 5　　分子对接分子对接　　从 Pubchem 数据库下载包括槲皮

素 （quercetin）、蒲公英萜醇 （taraxerol）、kaemfprol、
木犀草素 （luteolin） 和 artemetin 配体的二维 （2D）
结构和三维 （3D） 结构。核心靶点的晶体结构由

RCSB 数据库提供，包括信号转导和转录激活因子

3 （signal transducer and activator of transcription 3，
STAT3）（6GFA）、表皮生长因子受体 （epidermal 
growth factor receptor，EGFR）（4WD5）、蛋白激

酶 B1 （protein kinase B1，AKT1）（3O96）、重组
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人表皮生长因子 （epidermal growth factor，EGF）
（1NQL）、  血  管  内  皮  生  长  因  子  A （vascular 
endothelial growth factor A， VEGFA）（4DEQ）、

原癌基因  MYC （5I50）、  肿瘤蛋白  P53 （tumor 
protein P53，TP53）（3DCY）、丝裂原活化蛋白激

酶 3 （mitogen-activated protein kinase 3，MAPK3）
（6GES）、  含半胱氨酸的天冬氨酸蛋白水解酶  3
（cysteinyl aspartate specific proteinase-3， CASP3）
（6CKZ）、肉瘤基因 SRC （2BDJ）、热休克蛋白 90α
家族 A 类成员 1 （heat shock protein 90 alpha family 
class A member 1，HSP90AA1）（4BQG）、连环蛋

白 β1 （catenin beta 1， CTNNB1）（6O9B）、磷脂

酰肌醇激酶 -3 催化亚基 α （phosphoinositide kinase-3 
catalytic subunit alpha，PIK3CA）（7I1B）、白细胞

介素 6 （interleukin-6，IL-6）（1ALU）、肿瘤坏死因

子 （tumor necrosis factor，TNF）（5M2J）、丝裂原

活化蛋白激酶 1 （mitogen-activated protein kinase 1，
MAPK1）（6G54） 和磷脂酰肌醇激酶-3 调节亚基 1
（phosphoinositide kinase-3 regulatory subunit 1，
PIK3R1）（1PBW）。采用Mgltools 1. 5. 6软件修复配

体和受体（去水，加氢），使用AutoDock软件进行分

子对接，检测关键生物活性物质之间的结合亲和力。

2 结  果  

2. 1　　蒲公英蒲公英-桑叶活性成分及靶点桑叶活性成分及靶点　　本研究基于数

据库挖掘并结合文献［18］补充，得到蒲公英-桑叶的

活性成分  39 个 （图 1），其中蒲公英  14 个，桑叶

25 个，蒲 公 英 和 桑 叶 共 同 活 性 成 分  3 个，包括

quercetin、 β 胡萝卜素 （beta-carotene） 和豆甾醇

（stigmasterol）。  通 过  TCMSP 数 据 库 和  Swiss-

TargetPrediction 数据库进行靶点预测，剔除可能性

为 0 的基因后汇总去重，获得 551 个潜在靶点基

因 （图 2）。

2. 2　　 蒲 公 英蒲 公 英 - 桑 叶 对桑 叶 对 AML 靶 点 的 识 别靶 点 的 识 别　　 在

GeneCards、 OMIM， SymMap 和 DisGeNET 数据

库中分别检索到 681、343、468 和 160 个靶点。筛

选和去除重复的靶点后，共得到 1 235 个与 AML
相关的靶点。通过对药物活性成分靶点和 AML 相

关靶基因进行相交，共得到 148 个靶基因 （图 3）。

2. 3　　 药 物药 物 - 有 效 成 分有 效 成 分 - 靶 点 网靶 点 网 络络　　 利 用

Cytoscape 3. 8. 0软件构建了包含 182个节点（32个活

性成分节点和 148 个靶点节点） 及 413 个边的药物-

有效成分-基因靶点网络 （图 4）。以该网络为基础，

对组分、靶点和疾病之间的关系进行系统分析。

2. 4　　GO 功能和功能和 KEGG 信号通路富集分析信号通路富集分析　　对上

述 148 个重叠靶点进行 GO 功能富集分析，生物过

程 （biological process，BP） 包括细胞因子介导的

A B

A: Dandelion；B： Mulberry leaf.
图图 1　蒲公英　蒲公英--桑叶活性成分名称及对应靶点构成比桑叶活性成分名称及对应靶点构成比

Fig. 1　　Names of dandelion--mulberry leaf active ingredients and corresponding target quantity ratios
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信号传导途径、激酶活性正向调节和氧化应激反应

等；细胞组成 （cellular component， CC） 包括质

膜外侧面、转录调节复合物和膜筏；分子功能

（molecular function，MF） 包括丝氨酸/苏氨酸/酪
氨酸激酶活性和DNA-结合转录因子结合等。见图 5。
KEGG 信 号 通 路 主 要 包 括 磷 脂 酰 肌 醇 3- 激 酶

GeneCards OMIM

DisGenet SymMap

图图 2　　AML 靶点韦恩图靶点韦恩图

Fig. 2　　Venn diagram of AML targets

图图 4　药物　药物--有效成分有效成分--靶点网络图靶点网络图

Fig. 4　　Drug--active ingredient--target network diagram

Dandelion-mulberry leaf AML

图图 3　蒲公英　蒲公英--桑叶活性成分靶点与桑叶活性成分靶点与 AML 靶点韦恩图靶点韦恩图

Fig. 3　　Venn diagram of dandelion--mulberry leaf active 

ingredients targets and AML targets
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（phosphoinositide 3-kinase， PI3K） /蛋 白 激 酶 B
（protein kinase B，AKT） 信号通路、TNF 信号通

路和 Janus 激酶 （Janus kinase，JAK） /信号转导和

转 录 激 活 因 子 （signal transducer and activator of 
transcription，STAT） 信号通路等。见图 6。
2. 5　　 PPI 网 络 的 构 建 和 核 心 基 因 筛 选网 络 的 构 建 和 核 心 基 因 筛 选　　 采 用

CytoNCA 插件分析 PPI 网络拓扑，筛选核心基因，

以 DC、BC 和 CC 的中位数为筛选标准 （图 7）。在

PPI 网络中，根据以上筛选条件进行首次筛选，获

得具有 51 个节点和 142 条边的新网络。对上述网络

进行第二次过滤，得到另一个新的网络，有 17 个

节点和 112 条边。拓扑分析显示：PPI 网络中核心

作 用 靶 点 是 STAT3、 EGFR、 AKT1、 EGF、

VEGFA、 MYC、 TP53、 MAPK3、 CASP3、
SRC、 HSP90AA1、 CTNNB1、 PIK3CA、 IL-6、
TNF、MAPK1 和 PIK3R1 等。

2. 6　　分子对接结果分子对接结果　　采用分子对接技术对上述网

络药理学分析结果进行验证，并在网络中筛选出具

有高度值的药物活性成分。 quercetin、 taraxerol、
kaemfprol、 luteolin 和 artemetin 最终被筛选为分子

对接的配体，选择上述筛选的核心靶点作为受体蛋

白。结合亲和力低于 0 kcal·mol−1表明配体分子可以

自发地与受体蛋白结合，而低于−5. 00 kcal·mol−1 

则表明配体分子具有较好的结合亲和力。部分活性

成分与靶点的分子对接结果模式见图 8，其中粉色

部分为蛋白质受体，绿色部分为小分子配体，浅蓝

色部分为配体与受体之间形成的氢键，说明配体与

受体之间的结合相当稳定。本研究共获得 72 个分

子对接结果 （图 9），结合亲和力最高的配对结果

为   taraxerol  与   MYC （− 8. 73 kcal·mol−1），   其   

中 quercetin、 kaemfprol、 luteolin 和 artemetin 与各

个靶点均有很好的结合亲和力。AKT1、STAT3、
HSP90AA1、 IL-6 和 MAPK1 等靶点与各活性成分

的对接结果也较好，可能在蒲公英-桑叶治疗 AML
中发挥重要作用。

3 讨  论  

AML 是一种由骨髓中幼稚的粒细胞或其他髓

系细胞 （如红系或巨核系） 发生恶性增生和克隆扩

散所致癌症，在其发生发展过程中涉及多个基因或

信号通路。

药对是 2 味中药配对应用，2 种中药同时应用

具有复方的基本特征，且较复方简单，可提高疗

效，降低毒副作用，因此通常被认为可通过多种途

G
en

e 
ra

ti
o

GO term
BP
CC
MF

图图 5　　GO 功能富集分析条形图功能富集分析条形图

Fig. 5　　Bar chart of GO functional enrichment analysis
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径和作用靶点发挥作用。目前临床用于治疗白血病

的复方中药主要有清热解毒、扶正补虚和活血化痰

三大类。清热解毒法多用于白血病尚未进行系统化

疗或化疗的诱导缓解阶段。许多清热解毒药均具有

抗癌细胞作用，可与化疗药物发挥协同作用［19］。

在中药方剂中，桑叶具有清热解毒、降血压和利尿

等作用，常用于治疗肝热目赤、肺热咳嗽和高血压

等。研究［20］ 表明：桑叶富含生物碱、黄酮类、多

A B C

A： PPI network of dandelion-mulberry leaves on therapeutic AML targets； B： PPI network of important proteins screened in figure A；

C： PPI network of dandelion and mulberry leaves for core targets of AML treatment further screened in figure B.
图图 7　　PPI网络中的核心基因网络中的核心基因

Fig. 7　　Hub genes in PPI network

-Log10P

图图 6　　KEGG 信号通路富集分析桑基图信号通路富集分析桑基图

Fig. 6　　Sankey diagram of KEGG signaling pathway enrichment analysis 
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酚和多糖等多种活性成分，具有抗炎、抗氧化、抗

肿瘤及保护心血管等功效。蒲公英具有清热解毒、

消肿利尿和活血化瘀的作用，除了抗炎和抗氧化等

药理作用外，蒲公英及其有效成分的抗肿瘤作用也

尤为明显［21］。目前已有研究［22］表明：蒲公英的有

效成分对乳腺癌、肺癌和肝癌等多种癌症有明显的

抑制作用。研究［23］ 显示：水性蒲公英根提取物可

通过激活人白血病 Jurkat 细胞中含半胱氨酸的天冬

氨 酸 蛋 白 水 解 酶 8 （cysteinyl aspartate specific 
proteinase 8，CASP8） 选择性诱导细胞凋亡。但

蒲公英-桑叶联合治疗 AML 的潜在机制尚不明确。

本研究采用基于网络药理学的方法分析蒲公

英-桑叶治疗 AML 的潜在分子机制，并进行了分子

对接进行验证。在蒲公英 -桑叶抗 AML 的 148 个靶

点中，基于 CytoNCA 软件分析的关键靶点分别为

STAT3、 EGFR、 AKT1、 EGF、 VEGFA、

MYC、 TP53、 MAPK3、 CASP3、 SRC、

HSP90AA1、 CTNNB1、 PIK3CA、 IL-6、 TNF、

MAPK1 和 PIK3R1 等，可能在 AML 中起到关键作

用。上述蛋白参与了炎症反应、血管生成、氧化应

激、细胞周期和细胞凋亡等各种生理过程。蒲公

英 -桑叶的潜在活性成分靶向 STAT3 的度值最高，

而 STAT3 蛋白是潜在的细胞质转录因子，是细胞

生长的重要调节因子。STAT3 在正常细胞和肿瘤

细胞的生长调控中均发挥重要作用，且在 AML 细

胞 的 存 活 中 起 关 键 作 用［24］。 研 究［25］ 证 实 ：

STAT3 抑制剂可以抑制 AML 的自噬并降低肿瘤

生  长  速  度。  另  一  项  研  究［26］表  明：选择性靶向

JAK2/STAT3 通路是 AML 的有效治疗策略。姜黄

素与三氧化二砷联合应用可诱导 KG1-a 细胞凋亡并

下调 JAK2 和 STAT3 的表达［27］。另外，在本研究

的网络图中  AKT1 度值较高。AKT1 是丝氨酸 -苏

A B C

D E

A： 3D molecular docking model of luteolin and AKT1；B： 3D molecular docking model of taraxerol and EGF；C： 3D molecular docking 
model of artemetin and HSP90AA1；D： 3D molecular docking model of quercetin and IL-6；E： 3D molecular docking model of kaempferol and 
MAKP1.

图图 8　核心靶点与活性成分分子对接图　核心靶点与活性成分分子对接图

Fig. 8　　Molecular docking diagram of core targets and active ingredients
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图图 9　核心靶点与活性成分分子对接结果热图　核心靶点与活性成分分子对接结果热图

Fig. 9　　Heat map of molecular docking results of core targets and active ingredients
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氨酸蛋白激酶中的一种，AKT 蛋白调节多种细胞

功能，包括正常细胞和肿瘤细胞的增殖、存活、代

谢和血管生成，  kaempferol 与  AKT1 结合可降低

AKTl磷酸化水平，促进 HL60 细胞凋亡［28］。

quercetin、 luteolin、 taraxerol 和 artemetin 是化

合 物 - 靶 标 网 络 中 排 名 前  4 位 的 化 合 物，而

kaemfprol 是桑叶活性成分中最为重要的化合物。

在上述活性成分中，quercetin 度值最高，并且是蒲

公英 -桑叶共同的活性成分。quercetin 是在水果和

蔬菜中发现的最丰富的类黄酮之一，在抗炎、抗肿

瘤和抗氧化中起着至关重要的作用［29］。 quercetin
已被证明对 AML 具有治疗作用，通过调节 AMPK
的 活 性 来 抑 制 哺 乳 动 物 雷 帕 霉 素 靶 蛋 白

（mammalian target of rapamycin，  mTOR） 的磷酸

化，从而起到调节细胞自噬和细胞凋亡的作用［30］。

luteolin 是一种黄酮类化合物，存在于许多药用植

物和蔬菜中。研究［31］ 表明： luteolin 可以诱导人早

幼粒细胞白血病细胞分化为健康的单核细胞和巨噬

细 胞 ， 抑 制 癌 细 胞 信 号 转 导 并 诱 导 细 胞 凋 亡 。

kaemfprol 是一种广泛存在的类黄酮，可与 AKT1
结合，进而降低 AKT 磷酸化水平，促进 HL-60 细

胞凋亡［32］。蒲公英根含有多种类型的五环三萜类

化合物，其中以 taraxerol 最为突出，具有重要的药

理作用［33］。taraxerol具有抗疟原虫、抗糖尿病、抗

癌和抗炎的潜力，并可通过受体介导的细胞凋亡发

挥抗白血病的作用［34-37］。artemetin 存在于多种不同

的药用植物中，可通过诱导细胞凋亡来抑制人髓系

白血病细胞的增殖［38］。

本研究中潜在靶点的 GO 功能和 KEGG 信号通

路富集分析结果显示：潜在靶点主要富集在细胞因

子介导的信号传导途径、对激酶活性的正向调节和

对氧化应激的反应等生物过程，其相关通路也与

PI3K/AKT、JAK/STAT 和 TNF 信号通路有密切

关联。其中，PI3K/AKT 信号通路富集最为明显。

PI3K/AKT 信号传导在 AML 患者原始细胞中经常

被激活［39］，进而抑制细胞凋亡信号，并干扰造血

干细胞的正常分化。

本研究中分子对接结果表明：AKT1、STAT3、
HSP90AA1、 IL-6 和 MAPK1 蛋白与蒲公英 -桑叶

的 活 性 成 分 quercetin、 kaemfprol、 luteolin 和

artemetin 均具有良好的结合亲和力，进一步证实了

蒲公英-桑叶有效成分可发挥抗 AML 的功效。

本研究存在一定的局限性：首先，本研究是通

过对公共平台的数据分析得出的，需要通过实验来

验证上述结果；其次，在蒲公英-桑叶与 AML 靶点

分子对接的研究中，需要进一步的分子动力学模拟

来验证上述结果的准确性；此外，还需要更多的蒲

公英 -桑叶活性成分的药代动力学研究来揭示其治

疗 AML 的有效性和安全性。由于 AML 发病进展

较快，蒲公英 -桑叶应该作为辅助治疗，不能替代

传统的化疗和放疗等治疗手段。

综 上 所 述 ， 蒲 公 英 - 桑 叶 的 主 要 活 性 成 分

quercetin、taraxerol、kaemfprol、 luteolin 和 artemetin
可能通过调控 AKT1、STAT3、HSP90AA1、IL-6
和 MAPK1 等发挥抗 AML 的作用，同时对 PI3K/
AKT 信号通路的调节是蒲公英 -桑叶发挥抗 AML
作用的重要机制。本研究结果为利用蒲公英 -桑叶

治疗 AML 提供了理论依据，但还需要后续的分子

生物学实验和临床研究来验证。
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