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摘要：运用网络药理学及分子对接技术探讨鸡血藤治疗心血管疾病的作用机制．通过中药系统药理
学数据库与分析平台（ＴＣＭＳＰ）获取鸡血藤中的活性成分、药物靶点，在ＤｒｕｇＢａｎｋ和ＯＭＩＭ数据库
寻找心血管疾病相关靶点．在此基础上，将鸡血藤作用靶点与心血管疾病靶点筛重得到鸡血藤治疗
心血管疾病的潜在靶点．运用在线Ｓｔｒｉｎｇ数据库和Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ软件构建蛋白相互作用（ＰＰＩ）网络，运
用ＤＡＶＩＤ平台对共同靶点进行ＧＯ分析和通路分析，使用ＡｕｔｏＤｏｃｋｖｉｎａ软件对入血成分与关键靶
点进行虚拟对接．根据筛选条件［口服生物利用度（ＯＢ）和类药性（ＤＬ）］及查阅文献资料共得到５２
个化学成分、２２６个潜在靶点，以“ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒｄｉｓｅａｓｅ”为搜索条件共收集到５３８个疾病靶点，鸡血
藤治疗心血管疾病可能涉及免疫系统、炎症过程和糖脂代谢等多种途径，鸡血藤中大多数化学成分

与关键基因（即ＮＯＳ３、ＩＬ－６、ＶＥＧＦＡ、ＭＭＰ９和ＰＰＡＲＧ）的结合能值 ＜－５０ｋｃａｌ／ｍｏｌ．文中从网络
药理学的角度预测了鸡血藤治疗心血管疾病的作用机制，提示鸡血藤治疗心血管疾病具有多成分、

多靶点和多途径的特点，为进一步研究其分子机制奠定了基础．
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　　心血管疾病是一类主要发生在心脏和／或血管
的疾病，包括冠心病、心力衰竭、心律失常、中风、静

脉血栓栓塞和外周血管疾病等［１］．近年来，有关心
血管疾病防治研究取得了明显进展，但仍是全球第

一大慢性疾病．目前，西药是治疗心血管疾病的主流
药物，包括硝酸盐、他汀类药物、β－受体阻断剂，但
往往伴有干咳、胃肠道出血和肾功能衰竭等不良反

应［２］．中医药注重整体观念和辨证论治，在心血管
疾病防治方面有独特优势．

鸡血藤，又名血藤、血风藤、三叶鸡血藤，为豆科

植物密花豆 ＳｐａｔｈｏｌｏｂｕｓｓｕｂｅｒｅｃｔｕｓＤｕｎｎ的干燥藤
茎，为“桂十味”道地药材之一，具有补血活血、调经

止痛、舒筋活络之功效，能“去瘀血，生新血”，被称

为“血分之圣药”．鸡血藤主要含有黄酮、酚酸、甾
醇、萜类、木脂素、蒽醌等成分，具有改善造血系统、

抗血栓、降血脂、降血压、抗肿瘤、调节免疫等生物活

性［３］．目前，有研究部分解析了鸡血藤的化学成分
及其起效机制［４－５］，但从整体上解释其多组分如何

协同发挥治疗心血管疾病的药理作用上不完全明

晰．目前，基于常规实验方法具有耗时、成本高、效率
低等缺点，也难以系统地表征中药“多成分、多靶

点”的作用模式．作为一门新兴交叉学科，网络药理
学融合了系统生物学、多向药理学、计算机技术等方

法，其系统整体的概念与中药“多成分 －多靶点 －
多通路”研究思路不谋而合，已成为揭示中药与疾

病之间复杂网络关系的有效工具［６］．因此，本研究
拟借助网络药理学和分子对接技术研究鸡血藤的主

要活性成分，并对其治疗心血管疾病的作用靶点及

信号通路进行分析，为后续的实验验证和临床应用

提供参考．



１　方法

１１　鸡血藤活性成分收集及潜在靶点预测
从中药系统药理学数据库和分析平台（ＴＣＭＳＰ）

数据库中检索鸡血藤的所有化学成分，设置口服生物

利用度（ＯＢ）≥３０％和类药性（ＤＬ）≥０１８作为条件
进行筛选，并结合文献进行补充，构建化学成分库．选
择ＴＣＭＳＰ和ＳＴＩＴＣＨ数据库，获取鸡血藤活性成分对
应的潜在作用靶点信息，将其上传至ＵｎｉＰｒｏｔ蛋白质
数据库，限定物种为人，获得作用靶点标准名称．
１２　心血管疾病靶点的筛选

通过 ＤｒｕｇＢａｎｋ数据库和在线人类孟德尔遗传
数据库（ＯＭＩＭ）进行检索，以“ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒｄｉｓ
ｅａｓｅ”为关键词，获得心血管疾病相关的疾病靶点．
１３　活性成分－靶点－疾病网络构建

为明确疾病相关靶点与鸡血藤化学成分潜在靶点

之间的相互作用，将两者靶点取交集，输入Ｖｅｎｎｙ２１
软件绘制韦恩图，并将其导入Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ３７２软件构
建“鸡血藤－共有靶点－疾病（心血管疾病）”网络．
１４　蛋白相互作用（ＰＰＩ）网络构建

为了更好地分析靶蛋白之间的相互作用，将获

取的鸡血藤治疗心血管疾病的潜在作用靶点导入

ＳＴＲＩＮＧ数据平台，限定物种为人，选择置信度≥
０４，导入Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ３７０软件构建ＰＰＩ网络．
１５　ＧＯ富集分析与ＫＥＧＧ通路分析

将潜在靶点导入 Ｄａｖｉｄｖ６．７在线分析平台，ｉ

ｄｅｎｔｉｆｉｅｒ设置为ｏｆｆｉｃｉａｌｇｅｎｅｓｙｍｂｏｌ，ｌｉｓｔｔｙｐｅ设置为
ｇｅｎｅｌｉｓｔ，物种设置为人，进行ＧＯ富集分析和ＫＥＧＧ
通路分析（ｐ＜００５），并结合 ＫＥＧＧ数据库和 Ｒｅａｃ
ｔｏｍｅ数据库进行通路注释分析．
１６　关键基因分析

选用插件“ＣｙｔｏＨｕｂｂａ”进一步分析 ＰＰＩ网络中
节点的拓扑特性，筛选鸡血藤治疗心血管疾病的关

键基因，利用ＤｉｓＧｅＮＥＴ数据库基因名称检索功能，
获取关键基因的蛋白属性（ｐｒｏｔｅｉｎｃｌａｓｓ），并利用
ＳＴＲＩＮＧ网站分析关键基因相互作用．
１７　分子对接

使用ＡｕｔｏｄｏｃｋＶｉｎａ１１２软件进行分子对接，
分析预测关键基因的可信度．在 ＰｕｂＣｈｅｍ数据库重
检索鸡血藤活性成分的结构，并采用 ＯｐｅｎＢａｂｅｌ
２４１软件构建３Ｄ结构，然后使用 ＰＤＢ数据库获
取关键基因的３Ｄ结构，采用分子对接技术评估鸡
血藤活性成分和关键基因的结合亲和力．

２　结果与分析

２１　活性成分筛选及其潜在靶点
经筛选，纳入研究的鸡血藤主要活性成分有５２

个，其中ＴＣＭＳＰ数据库中满足“ＯＢ≥３０％和 ＤＬ≥
０１８”条件有４９个，检索文献收集到有活性的成分
３个（ｈｅｓｐｅｒｅｔｉｎ，ｅｐｉｇａｌｌｏｃａｔｅｃｈｉｎ和ｅｒｉｏｄｉｃｔｙｏｌ）［７］，见
表１．运用ＴＣＭＳＰ和ＳＴＩＴＣＨ数据库进行靶点预测，
去重后筛选出２２６个潜在靶点．

表１　鸡血藤的主要活性成分
ＭｏｌＩＤ 化合物 ＯＢ／％ ＤＬ
０００２９５ ａｌｅｘａｎｄｒｉｎ ２０６３ ０６３
０００２９６ ｈｅｄｅｒａｇｅｎｉｎ ３６９１ ０７５

００００３３
（３Ｓ，８Ｓ，９Ｓ，１０Ｒ，１３Ｒ，１４Ｓ，１７Ｒ）－１０，１３－ｄｉｍｅｔｈｙｌ－１７－［（２Ｒ，５Ｓ）－５－ｐｒｏｐａｎ－
２－ｙｌｏｃｔａｎ－２－ｙｌ］－２，３，４，７，８，９，１１，１２，１４，１５，１６，１７－ｄｏｄｅｃａｈｙｄｒｏ－１Ｈ－ｃｙｃｌｏ
ｐｅｎｔａ［ａ］ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎ－３－ｏｌ

３６２３ ０７８

０００３５９ β－ｓｉｔｏｓｔｅｒｏｌ ３６９１ ０７５
０００３９０ ｄａｉｄｚｅｉｎ １９４４ ０１９
０００３９１ ｏｎｏｎｉｎ １１５２ ０７８
０００３９２ ｆｏｒｍｏｎｏｎｅｔｉｎ ６９６７ ０２１
０００４１７ ｃａｌｙｃｏｓｉｎ ４７７５ ０２４
０００４４９ ｓｔｉｇｍａｓｔｅｒｏｌ ４３８３ ０７６
０００４６１ ３，７－ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ－６－ｍｅｔｈｏｘｙ－ｄｉｈｙｄｒｏｆｌａｖｏｎｏｌ ４３８ ０２６
０００４６２ ３－Ｏ－（６－Ｏ－ｍｅｔｈｙｌ－β－Ｄ－ｇｌｕｃｕｒｏｎｏｐｙｒａｎｏｓｙｌ）ｍｅｔｈｙｌａｓｉａｔａｔｅ ２０３４ ０２８
０００４６３ ｅｐｉｆｒｉｅｄｅｌａｎｏｌ ２７３４ ０７６
０００４６５ ｈｙｄｒｏｘｙｓｉｔｏｓｔｅｒｏｌ １３３４ ０７８
０００４６６ ６，８－ｄｉ－Ｃ－α－Ｌ－ａｒａｂｉｎｏｓｙｌａｐｉｇｅｎｉｎ ２１６ ０８５
０００４６７ ｃａｓｔａｎｉｎ ２３５４ ０２７
０００４６８ ８－Ｏ－ｍｅｔｈｙｌｒｅｙｕｓｉ ７０３２ ０２７
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续表１

ＭｏｌＩＤ 化合物 ＯＢ／％ ＤＬ
０００４６９ ３－ｈｙｄｒｏｘｙｓｔｉｇｍａｓｔ－５－ｅｎ－７－ｏｎｅ ４０９３ ０７８
０００４７０ ８－Ｃ－α－Ｌ－ａｒａｂｉｎｏｓｙｌｌｕｔｅｏｌｉｎ ３５５４ ０６６
０００４７１ ａｌｏｅ－ｅｍｏｄｉｎ ８３３８ ０２４
０００４７２ ｅｍｏｄｉｎ ２４４ ０２４
０００４７６ ｐｈｙｓｃｉｏｎ ２２２９ ０２７
０００４８０ ｇｅｎｉｓｔｉｎ １３３５ ０７５
０００４８１ ｇｅｎｉｓｔｅｉｎ １７９３ ０２１

０００４８３ （Ｚ）－３－（４－ｈｙｄｒｏｘｙ－３－ｍｅｔｈｏｘｙ－ｐｈｅｎｙｌ）－Ｎ－［２－（４－ｈｙｄｒｏｘｙｐｈｅｎｙｌ）
ｅｔｈｙｌ］ａｃｒｙｌａｍｉｄｅ １１８３５ ０２６

０００４８６ ｐｒｕｎｅｔｉｎ ５４１ ０２４
０００４８７ ｓｃｈｉｓａｎｄｒｉｎ ８３ ０５５
０００４８８ ｓｃｈｉｚａｎｄｒｏｌ ９１ ０７８
０００４９０ ｐｅｔｕｎｉｄｉｎ ３００５ ０３１
０００４９１ ａｕｇｅｌｉｃｉｎ ３７５ ０６６
０００４９２ ｃａｔｅｃｈｉｎ ５４８３ ０２４
０００４９３ ｃａｍｐｅｓｔｅｒｏｌ ３７５８ ０７１
０００４９４ ５－［（３Ｒ）－７－ｈｙｄｒｏｘｙｃｈｒｏｍａｎ－３－ｙｌ］－２，３－ｄｉｍｅｔｈｏｘｙ－ｐ－ｂｅｎｚｏｑｕｉｎｏｎｅ １９２０ ０３０
０００４９５ ｏｄｏｒａｔｉｎ ７８３ ０２９
０００４９６ ｄｅｌｐｈｉｎｉｄｉｎ－３－ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ １６２７ ０７８
０００４９７ ｌｉｃｏｃｈａｌｃｏｎｅａ ４０７９ ０２９
０００４９８ ｉｓｏｏｒｉｅｎｔｉｎ ２３３０ ０７６
０００４９９ ｍａｌｖｉｄｉｎ ２４８ ０３４
０００５００ ｖｅｓｔｉｔｏｌ ７４６６ ０２１
０００５０１ ｃｏｎｓｕｍｅｃｌｏｓｅｇｒａｉｎ ６８１２ ０２７
０００５０２ ｃａｊｉｎｉｎ ６８８ ０２７
０００５０３ ｍｅｄｉｃａｇｏｌ ５７４９ ０６
０００５０４ ｋａｄｓｕｒｉｎ ２５２２ ０８４
０００５０５ ｉｎｔｅｒｉｏｒｉｎ ７５ ０８２
０００５０６ ｌｕｐｉｎｉｄｉｎｅ ６１８９ ０２１
０００５０７ ｐｓｉ－ｂａｐｔｉｇｅｎｉｎ ７０１２ ０３１
０００５０８ ｆｒｉｅｄｅｌｉｎ ２９１６ ０７６
０００５０９ ｉｓｏｓａｔｉｖａｎ ８２４ ０２４
０００５１０ ｏｌｍｅｌｉｎ ２５２１ ０２４
０００００６ ｌｕｔｅｏｌｉｎ ３６１６ ０２５
００２３４１ ｈｅｓｐｅｒｅｔｉｎ ７０３１ ０２７
００６７９１ ｅｐｉｇａｌｌｏｃａｔｅｃｈｉｎ ２４１８ ０２７
００５１９０ ｅｒｉｏｄｉｃｔｙｏｌ ７１７９ ０２４

２２　心血管疾病靶点
通过检索ＤｒｕｇＢａｎｋ和ＯＭＩＭ数据库，分别获得

了７６个和４７４个治疗心血管疾病的靶点，去重后共
获得疾病靶点５３８个．
２３　成分－靶点－疾病网络构建

将鸡血藤活性成分靶点与心血管疾病靶点输入

到Ｖｅｎｎ软件绘制韦恩图，两者取交集后获得疾病
－药物成分共有靶点５４个（图１）．同时，构建了“活
性成分－靶点－疾病”网络（图２），表明鸡血藤通过

多成分作用于多靶点发挥治疗心血管疾病的作用．

图１　鸡血藤成分靶点－疾病靶点维恩图
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绿色菱形代表活性成分　黄色圆圈代表靶点　黄色菱形代表心血管疾病

图２　“生物活性成分－靶点－疾病”网络

２４　ＰＰＩ网络和关键基因分析
将以上获得的５４个共有靶点输入在线ＳＴＲＩＮＧ

网站，物种设置为“人”，构建 ＰＰＩ网络．通过平台分
析得到：节点数３７个，边数 ３１２条，平均节点度值
１１８，见图３Ａ．根据“度值”和“介数”大于中位数原
则筛选出关键基因，其中排序前５的靶基因包括一
氧化氮合酶３（ＮＯＳ３）、白细胞介素６（ＩＬ－６）、血管

内皮生长因子 Ａ（ＶＥＧＦＡ）、基质金属肽酶 ９
（ＭＭＰ９）和过氧化物酶体增殖物激活受体 γ
（ＰＰＡＲＧ），通过 ＤｉｓＧｅＮＥＴ数据库确定相应的蛋白
类别（见表２）．基于 ＳＴＲＩＮＧ数据库构建关键基因
相互作用网络，结果表明这５个关键基因以已知、预
测或其他相互作用而相互影响（图３Ｂ）．

　　　　　　　　　　　　　 （Ａ）　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　（Ｂ）

（Ａ）圆形节点大小表示度值大小，颜色由深到黄按介数大小排序

图３　鸡血藤、心血管疾病交集靶点的ＰＰＩ网络（Ａ）及排名前５的关键基因（Ｂ）
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表２　鸡血藤治疗心血管疾病的关键基因

基因名 ＵｎｉｐｒｏｔＩＤ 靶基因 靶基因属性 度值 介数

ＮＯＳ３ Ｐ２９４７４ 一氧化氮合酶３ 无 ３０ ０１８８

ＩＬ－６ Ｐ０５２３１ 白介素－６ 无 ３０ ０１３０

ＶＥＧＦＡ Ｐ１５６９２ 血管内皮生长因子Ａ 信号分子 ２３ ００２２

ＭＭＰ９ Ｐ１４７８０ 基质金属肽酶９ 水解酶，蛋白酶 ２１ ００３９

ＰＰＡＲＧ Ｐ３７２３１ 过氧化物酶体增殖物激活受体γ 核酸结合，受体，转录因子 ２１ ００２９

２５　ＧＯ功能富集和ＫＥＧＧ通路分析
为进一步阐明５４个共有靶点的可能作用，通过

在线ＤＡＶＩＤ网站对鸡血藤治疗心血管疾病的潜在
靶点进行ＧＯ功能富集和ＫＥＧＧ通路分析．如图４Ａ
所示，在排名前 ２０的 ＧＯ条目中，包括血液循环
（ｂｌｏｏｄｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎ）、循环系统（ｔｈｅｃｉｒｃｕｌａｔｏｒｙｓｙｓ
ｔｅｍ）、多细胞生物过程的负调控（ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ
ｏｆｔｈｅｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒｏｒｇａｎｉｓｍａｌｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞对类固
醇激素刺激的反应（ｔｈｅｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｅｒｏｉｄ
ｈｏｒｍｏｎｅｓｔｉｍｕｌｕｓ，）、系统过程调节（ｓｙｓｔｅｍｐｒｏｃｅｓｓ

ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ）、血压调节（ｂｌｏｏｄｐｒｅｓｓｕｒｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ）等．
如图４Ｂ所示，排名前２０的信号通路可分为多个类
别，其中有５条与心血管系统有关，分别是 ＶＥＧＦ、
ｐｌａｔｅｌｅｔａｃｔｉｖａｔｉｏｎ、ｃＧＭＰ－ＰＫＧ、ｆｌｕｉｄｓｈｅａｒｓｔｒｅｓｓａｎｄ
ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ和 ａｄｒｅｎｅｒｇｉｃｓｉｇｎａｌｉｎｇｉｎｃａｒｄｉｏｍｙｏ
ｃｙｔｅｓ信号通路；有 ３条与炎症过程和免疫系统有
关，分别是ＩＬ－１７、ＨＩＦ－１和 ＴＮＦ信号通路）；有２
条与糖脂代谢有关，分别是 ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｌｉｐｏｌｙｓｉｓｉｎ
ａｄｉｐｏｃｙｔｅｓａｎｄＦｏｘＯ信号通路．因此，提示鸡血藤治
疗心血管疾病通过多靶点、多通路发挥作用．

　　　
　　　　　　　　　　　　（Ａ）　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　（Ｂ）

图３　鸡血藤干预心血管疾病涉及的生物学过程分析（Ａ）和ＫＥＧＧ通路富集分析（Ｂ）散点图

２６　分子对接验证
采用分子对接技术验证鸡血藤生物活性成分与

关键基因之间的相互作用．如图５所示，大多数活性
成分与关键基因的潜在结合能值表明鸡血藤具有治

疗心血管疾病良好的潜在能力．如图６所示，大豆苷
元（ｄａｉｄｚｅｉｎ）对ＭＭＰ９（结合能＝－１０６ｋａｌ／ｍｏｌ）具

有最强大的结合力，芒柄花黄素（ｆｏｒｍｏｎｏｎｅｔｉｎ）对
ＮＯＳ３（结合能 ＝－７９ｋａｌ／ｍｏｌ）和 ＶＥＧＦＡ（结合能
＝－８６ｋａｌ／ｍｏｌ）以及芒柄花苷（ｏｎｏｎｉｎ）对 ＰＰＡＲＧ
（结合能＝－８２ｋａｌ／ｍｏｌ）也存在较强的结合力，毛
蕊异黄酮（ｃａｌｙｃｏｓｉｎ）对 ＩＬ－６（结合能 ＝－５３ｋａｌ／
ｍｏｌ）有一定结合力．
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图４　鸡血藤化学成分与５个关键基因（ＮＯＳ３、ＩＬ－６、ＶＥＧＦＡ、ＭＭＰ９、ＰＰＡＲＧ）分子对接打分

　　　　　（Ａ）大豆苷元（ｄａｉｄｚｅｉｎ）－　　　 （Ｂ）芒柄花黄素（ｆｏｒｍｏｎｏｎｅｔｉｎ）－　　　　　（Ｃ）芒柄花黄素－ＶＥＧＦＡ

　　 　ＭＭＰ９（结合能＝－１０６ｋａｌ／ｍｏｌ）　　 ＮＯＳ３（结合能＝－７９ｋａｌ／ｍｏｌ）　　　　 　（结合能＝－８６ｋａｌ／ｍｏｌ）

　　　　（Ｄ）芒柄花苷（ｏｎｏｎｉｎ）－ＰＰＡＲＧ　　　　　 （Ｅ）毛蕊异黄酮－ＩＬ－６

　　　 　　　 （结合能＝－８２ｋａｌ／ｍｏｌ）　　　　　　 （结合能＝－５３ｋａｌ／ｍｏｌ）

图５　鸡血藤生物活性成分与关键基因之间分子对接示意图

３　讨论与结语

本研究采用网络药理学初步探索了鸡血藤治疗

心血管疾病的分子机制．中药单一成分可作用于多
个靶点，而多个成分亦可作用于同一靶点，具有多靶

点的活性成分往往比单靶点成分获得更好的临床疗

效［８］．作为广西道地药材，鸡血藤中的黄酮类成分
是其防治心血管疾病的有效组分群．本研究中，“活
性成分－靶点 －疾病”网络表明大豆苷元、金雀异
黄酮、芒柄花黄素、芒柄花苷和毛蕊异黄酮均可作用

于多个靶点．有研究显示，大豆苷元可降低低密度脂
蛋白胆固醇、抑制血小板聚集、诱导一氧化氮（ＮＯ）
产生和改善血管反应性［９］．金雀异黄素在体外以
ＮＯ依赖性方式松弛大鼠动脉，增强粥样硬化动脉
对乙酰胆碱的扩张反应［１０］．芒柄花黄素通过抑制
ＲＯＳ－ＴＸＮＩＰ－ＮＬＲＰ３通路能够减轻大鼠心肌缺
血／再灌注损伤［１１］．炎症是心血管事件的重要危险
因素，而芒柄花素及其糖苷（芒柄花苷）在 ＭＡＰＫ通
路中表现出抑制炎症的作用［１２］．毛蕊异黄酮对预收
缩大鼠胸主动脉血管环具有一定的舒张作用［１３］．
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根据ＧＯ注释和 ＫＥＧＧ分析结果，大多数富集
通路与心血管保护、炎症和免疫以及脂质代谢有关，

提示鸡血藤通过多途径发挥治疗心血管病的作用．
血小板活化途径在血小板止血和血栓形成的功能中

有重要作用［１４］．本研究中，ＫＥＧＧ通路分析中高度
富集了血小板活化通路，表明鸡血藤可能通过该信

号通路治疗心血管疾病．Ｌｅｅ等［１５］报道了鸡血藤能

够显著抑制由ＡＤＰ和胶原诱导的血小板聚集，并能
够抑制纤维蛋白原与ＧＰⅡｂ／Ⅲａ受体结合，抑制血
栓素Ａ２形成．因此，本文预测结果与既往实验研究
结果一致．

通过网络拓扑分析筛选出鸡血藤作用于心血管

疾病的前 ５个基因为关键基因，即 ＮＯＳ３、ＩＬ－６、
ＶＥＧＦＡ、ＭＭＰ９和 ＰＰＡＲＧ．其中，ＮＯＳ３能催化血管
内皮 ＮＯ的生成，并在调节血管张力、白细胞粘附、
血小板聚集等方面发挥重要作用［１６］．ＩＬ－６是一种
由多种组织（包括活化的巨噬细胞和内皮细胞和平

滑肌细胞）产生的促炎细胞因子，促进其他细胞因

子和单核细胞趋化蛋白１的分泌，加速心血管疾病
进展［１７］．ＶＥＧＦＡ是一种血管通透性的关键调节因
子，通过促进内皮细胞生长、迁移和有丝分裂在血管

新生和血管发生中起到关键作用［１８］．在之前的一项
研究中，ＭＭＰ９被证明可以降解细胞外基质中的各
种蛋白质，在动脉粥样硬化斑块中过度表达，导致斑

块破裂［１９］．此外，ＭＭＰ９可通过调节 ＶＥＧＦ信号轴
放大局部血管生成．ＰＰＡＲＧ参与调节与脂肪细胞生
成和脂肪形成、炎症和动脉粥样硬化等基因表

达 ［２０］．
分子对接方法已成为计算机辅助药物研究领域

的一项重要技术．它根据小分子配体和生物大分子
受体的结合能大小提供活性化合物的排名．Ｇａｉｌｌａｒｄ
等［２１］认为结合能低于 －５０ｋｃａｌ／ｍｏｌ时，表明候选
化合物对特定靶点存在良好的结合亲和力．本研究
中，鸡血藤中多数生物活性成分对５个关键基因表
现出较高的结合力．推测这些关键基因的活性口袋
可能被鸡血藤中活性成分所占据，从而调节其生物

学功能．
综上，本研究通过生物信息学手段开展了鸡血

藤抗心血管疾病的初步预测，认为鸡血藤中多成分

通过同时影响多靶点发挥治疗心血管疾病的作用，

从而在多个生物学途径发挥协同效应．本文为鸡血
藤治疗心血管疾病的多维分子机制奠定了一定的研

究基础，但是其结果准确性仍需要进一步通过体内

外实验予以证实．
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