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［摘要］目的：基于网络药理学与分子对接技术探讨三子养亲汤治疗慢性支气管炎 （CB） 的潜在作用机

制。方法：通过中药系统药理学数据库与分析平台 （TCMSP）、化合物靶标预测平台 （SwissTargetPrediction）
筛选三子养亲汤中各药物的有效成分和作用靶点。利用人类基因综合分析数据库 （GeneCards）、在线人类孟德

尔遗传数据系统 （OMIM） 和治疗靶标数据库 （TTD） 检索 CB 的疾病靶点。将三子养亲汤有效成分与 CB 的疾

病靶点取交集，获得三子养亲汤有效成分治疗 CB 的交集靶点，制作药物-疾病靶点交集韦恩图。应用

Cytoscape 3.9.1 软件绘制三子养亲汤有效成分治疗 CB 交集靶点网络图，在蛋白质相互作用 （PPI） 分析数据库

STRING 中构建 PPI网络图，再运用 Cytoscape 3.9.1软件筛选 PPI网络的核心靶点。利用 DAVID 数据库进行基因

本体 （GO） 功能富集分析和京都基因与基因组百科全书 （KEGG） 通路富集分析。利用 AutoDockTools 软件对

三子养亲汤的 5个核心有效成分与三子养亲汤治疗 CB的 5个关键靶点进行分子对接验证。结果：获得 530个三

子养亲汤有效成分靶点，1 103 个 CB 疾病靶点，109 个三子养亲汤治疗 CB 的交集靶点。三子养亲汤治疗 CB 交

集靶点网络图显示木犀草素、14，11，17-三烯酸甲酯、色酮、β-谷甾醇和花生四烯酸是三子养亲汤治疗 CB 的

核心有效成分。三子养亲汤治疗 CB 核心靶点 PPI 网络分析提示信号转导和转录激活因子 3 （STAT3）、磷脂酰

肌醇 3-激酶调控 α 亚基 （PIK3R1）、细胞肿瘤抗原 p53 （TP53）、原癌基因络氨酸蛋白激酶 （SRC）、RAC-α 丝

氨酸/苏氨酸蛋白激酶 （AKT1）、磷酸肌醇 3激酶 α （PIK3CA） 是三子养亲汤治疗 CB的核心靶点。GO功能富集

分析结果显示三子养亲汤的有效成分可能通过影响化学反应、细胞对化学刺激的反应、细胞凋亡、受体结合及

大分子络合物结合等生物过程发挥作用。KEGG 通路富集分析结果显示三子养亲汤治疗 CB 与人巨细胞病毒感

染、化学致癌-受体激活、癌症中的蛋白聚体等多条信号通路有关。木犀草素、14，11，17-三烯酸甲酯和花生

四烯酸与关键靶点 STAT3、PIK3R1、TP53、SRC、AKT1、PIK3CA具有良好的结合活性。结论：三子养亲汤可

能通过木犀草素、14，11，17-三烯酸甲酯和花生四烯酸等主要成分作用于 STAT3、PIK3R1、SRC 等靶点，进而

影响了人巨细胞病毒感染、化学致癌-受体激活、癌症中的蛋白聚体等多条通路，从而起到治疗CB的作用。
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慢性支气管炎（CB）是气管、支气管黏膜及周围

组织的慢性非特异性炎症。每年发病持续 3个月，连

续 2年或 2年以上。临床主要症状是黏液增多，气管

易堵塞，患者常出现咳嗽、咳痰，或伴有喘息、呼

University，Guangzhou Guangdong 510515，China；2. School of Biomedical Engineering，Guangzhou Medical University，Guangzhou 
Guangdong 511436，China；3. School of Traditional Chinese Medicine，Guangdong Pharmaceutical University，Guangzhou Guangdong 
510006，China；4. Department of Pharmacy，Nanfang Hospital，Southern Medical University，Guangzhou Guangdong 510515，China

Abstract： Objective： To explore the potential mechanism of Sanzi Yangqin Decoction for chronic 
bronchitis （CB） based on network pharmacology and molecular docking technology. Methods：The active components 
and targets of each herb in Sanzi Yangqin Decoction were screened by using the Traditional Chinese Medicine Systems 
Pharmacology Database and Analysis Platform （TCMSP） and the SwissTargetPrediction platform. Disease targets of CB 
were retrieved from the GeneCards database， the Online Mendelian Inheritance in Man （OMIM） database， and the 
Therapeutic Target Database （TTD）. The intersection of the active components of Sanzi Yangqin Decoction and the 
disease targets of CB was obtained to identify the common targets for the treatment of CB. A Venn diagram was created to 
visualize the intersection of medicine-disease targets. Cytoscape 3.9.1 software was used to construct a network diagram 
of the intersection targets for the active components of Sanzi Yangqin Decoction in the treatment of CB. A Protein-Protein 
Interaction （PPI） network was obtained from the STRING database，of which is used for PPT analysis，and Cytoscape 
3.9.1 software was then used to screen the core targets of the PPI network. Gene Ontology （GO） functional enrichment 
analysis and Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes （KEGG） pathway enrichment analysis were performed using the 
DAVID database. Molecular docking verification was performed using AutoDockTools software between the five core 
active ingredients of Sanzi Yangqin Decoction and the five key targets for the treatment of CB with Sanzi Yangqin 
Decoction.  Results：A total of 530 targets for the active ingredients in Sanzi Yangqin Decoction，1 103 targets for 
CB， and 109 intersection targets for Sanzi Yangqin Decoction in the treatment of CB were obtained. The network 
diagram of the intersection targets showed that luteolin，11，14，17-trienoic acid methylester，chromone，β-sitosterol，
and arachidonic acid were the core active ingredients of Sanzi Yangqin Decoction for CB treatment. PPI network analysis 
suggested that signal transducer and activator of transcription3 （STAT3）， phosphatidylinositol 3-kinase regulatory 
subunit aplha （PIK3R1）， cellular tumor antigen p53 （TP53）， proto-oncogene tyrosine protein kinase （SRC），

α -serine/threonine protein kinase （AKT1）， and phosphoinositide 3-kinase α （PIK3CA） were the core targets. GO 
functional enrichment analysis indicated that the active ingredients might exert their effects through various biological 
processes， including chemical reactions， cellular responses to chemical stimuli， apoptosis， receptor binding， and 
macromolecular complex binding. KEGG pathway enrichment analysis showed that the treatment of CB with Sanzi 
Yangqin Decoction is associated with multiple signaling pathways， including human cytomegalovirus infection，
chemical carcinogenesis-receptor activation， and protein aggregate in cancer. Luteolin， 14，11，17-trienic acid 
methylester， and arachidonic acid， demonstrated good binding activity with key targets such as STAT3， PIK3R1，
TP53， SRC，AKT1， and PIK3CA. Conclusion： Sanzi Yangqin Decoction may exert its therapeutic effects on CB 
through its main components like luteolin，14，11，17-trienic acid methylester， and arachidonic acid，which act on 
targets like STAT3， PIK3R1， and SRC. These interactions influence multiple pathways， including human 
cytomegalovirus infection， chemical carcinogenesis-receptor activation， and protein aggregate in cancer， thereby 
contributing to the treatment of CB.

Keywords： Chronic bronchitis； Sanzi Yangqin Decoction； Network pharmacology； Molecular docking；
Signaling pathway
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吸不畅，可引起呼吸困难、肺功能不断下降[1]。现代

医学治疗CB急性发作时主要采用抗感染、祛痰等疗

法，但控制效果不理想。

CB 归属于中医学咳嗽、喘证范畴，病机为肺气

上逆，治疗原则为宣肺理气，降逆止咳。三子养亲

汤源于《韩氏医通》，由白芥子、紫苏子、莱菔子组

成，有降气平喘、化痰消食之功[2]，临床上常用于治

疗 CB、支气管哮喘、慢性阻塞性肺疾病等证属寒痰

夹食、肺气不利者。本研究采用网络药理学方法及

分子对接技术，初步探讨三子养亲汤治疗CB可能的

分子作用机制，以期为临床用药及后续相关研究提

供参考数据。

1 研究方法

1.1 获取三子养亲汤药物成分的靶点及筛选有效成

分 以“紫苏子”“莱菔子”“芥子”为关键词，在

中药系统药理学数据库与分析平台（TCMSP）（https：//
tcmsp-e. com）和 化 合 物 靶 标 预 测 平 台 SwissTarget 
Prediction（http：//www.swisstargetprediction.ch）中检索，

并将口服生物利用度（OB）≥30% 且类药性（DL）≥
0.18 作为筛选条件，获得三子养亲汤的有效成分。通

过数据整理，构建有效药物成分数据库。并在

TCMSP 和 SwissTargetPrediction 数据库中检索三子养

亲汤中各有效成分所对应的作用靶点，通过蛋白质

数据库 Uniprot 将靶点进行标准化转化，整理构建相

应成分靶点数据库。通过 TCMSP 获得有效成分的靶

点，并通过 SwissTargetPrediction 数据库进行补充。

通过Cyroaxpe 3.9.1可视化软件建立“三子养亲汤-有
效成分-靶点”网络图。

1.2 CB 的疾病靶点筛选 以“Chronic Bronchitis”
为关键词，在人类基因综合分析数据库GeneCards（https：//
www.genecards.org）、在线人类孟德尔遗传数据系统

OMIM（https：//omim.org/）和治疗靶标数据库Therapeutic 
Target Database（TTD）（https：//db. idrblab.net/ttd/）中进

行检索，以相关得分≥2作为筛选条件收集疾病靶点。

将检索到的数据合并、整理、去重，导入 Uniprot 数
据库进行标准化命名，构建疾病靶点数据库。

1.3 获得药物-疾病交集靶点 通过Venny2.1.0（https：//
bioinfogp.cnb.csic.es/tools/venny）将三子养亲汤有效成

分对应靶点与疾病靶点进行匹配取交集，获得三子

养亲汤治疗 CB 的潜在作用靶点，并绘制药物-疾病

交集靶点韦恩图。

1.4 构建三子养亲汤治疗CB的交集靶点及其蛋白

质相互作用（PPI）网络 将药物-疾病交集靶点导入

Cytoscape 3.9.1软件进行可视化操作和分析，绘制三

子养亲汤有效成分治疗 CB 交集靶点网络图。应用

Cytoscape 3.9.1软件中的内置工具 Network Analyzer计
算度值，根据度值进行排序，筛选出三子养亲汤治

疗 CB 的核心有效成分。将获得的交集靶点上传至

PPI 分析数据库 STRING（https：//string-db. oyrg/）中，

选定物种为“智人”（Homo sapiens），设置最高置信

点为 0.9，去除游离节点，获得交集靶点 PPI网络图。

将获得的交集靶点 PPI 网络图导入 Cytoscape 3.9.1 可

视化软件绘制核心靶点 PPI 网络图，应用 Cytoscape 
3.9.1 软件中的内置工具 Network Analyzer 进行度值计

算，并根据度值筛选出排名前20的关键靶点。

1.5 靶点通路分析 利用基因功能注释数据库

DAVID（https：//david.ncifcrf.gov/）对交集靶点进行基因

本体（GO）功能富集分析和京都基因与基因组百科全

书（KEGG）信号通路富集分析，并将生物通路图绘制

成气泡图。

1.6 三子养亲汤主要有效成分与关键靶点的分子对

接 将有效成分-靶点网络图中度值排名前 5的有效

成分木犀草素（Mol000006）、 14，11，17-三烯酸甲

酯（Mol003975）、 色 酮（Mol013037）、 β - 谷 甾

醇（Mol000358）、花生四烯酸（Mol001439）与核心靶

点 PPI 网络图中度值排名前 5 的关键靶点进行分子

对接验证。通过 PDB 数据库（https：//www.rcsb.org/）
和 Uniprot 数据库筛选蛋白结构，通过 Pymol 软件和

AutoDockTools 软件对蛋白质进行去水、小分子配体

和 加 氢 处 理 ； 通 过 PubChem 数 据 库（https：//
pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/）和 OpenBabel 软件获得小

分子 3D 结构，用 AutoDockTools 软件对小分子文件

进行处理；最后用 AutoDockTools 软件完成分子对接

验证。

2 研究结果

2.1 三子养亲汤药物成分的检索、筛选与靶点预

测 通过在 TCMSP 和 SwissTargetPrediction 数据库检

索，并以 OB≥30% 且 DL≥0.18 作为筛选条件，合并、

去重后得到三子养亲汤中的 22 个有效成分，其中

紫苏子 16 个，莱菔子3个，白芥子3个，见表1。
整理有效成分数据并检索各有效成分所对应的

作用靶点，通过 Uniprot 数据库将靶点进行标准化转
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化，整理构建相应成分靶点数据库。通过 TCMSP 和

SwissTargetPrediction 数据库获得有效成分的靶点，

共获得 530 个靶点，其中 260 个来自紫苏子，115 个
来自莱菔子， 155 个来自白芥子。通过 Cytoscape 

3.9.1 可视化软件建立“三子养亲汤-有效成分-靶

点”网络图。见图 1，该网络图包含 365 个节点，

549条边。

2.2 疾病靶点的检索、筛选 在 GeneCards、OMIM

图1 三子养亲汤-有效成分-靶点图

MOL ID
MOL001697
MOL010690
MOL013037
MOL010672
MOL000359
MOL003975
MOL012888
MOL012891
MOL012893
MOL000449
MOL001439
MOL002773
MOL000358
MOL004355
MOL005030
MOL005043
MOL005481
MOL000006
MOL007449
MOL000953
MOL009653
MOL009681

化学成分

清风藤碱

油酸丁酯

（2-（2-苯乙基）-6- [[（5S，6R，7R，8S）-5，6，7-三羟基-4-
酮-2-（2-苯乙基）-5，6，7，8-四氢色胺-8-基]氧化]-色酮

二糖-8，11，14-三烯酸甲酯

谷甾醇

11，14，17-三烯酸甲酯

香茅二烯醇

（2E，4E，6E）-二氯-2，4，6-三烯酸

（E）-（4-甲基亚苄基）-（4-苯基三唑-1-基）胺

豆甾醇

花生四烯酸

β-胡萝卜素

β-谷甾醇

菠菜甾醇

顺-11-二十碳烯酸

菜油甾醇

2，6，10，14，18-二十碳五烯，2，6，10，14，18-五甲基

木犀草素

24-甲基苯酚

胆固醇

环桉烯醇

钝叶醇

英文名

sinoacutine
uniflex BYO
2-（2-phenylethyl）-6-[[（5S，6R，7R，8S）-5，6，7-trihydroxy-4-keto-2-（2-phenylethyl）-5，6，7，8-tetrahydrochromen-8-yl]oxy]chromone
icosa-8，11，14-trienoic acid methyl ester
Sitosterol
icosa-11，14，17-trienoic acid methyl ester
citrostadienol
（2E，4E，6E）-icosa-2，4，6-trienoic acid
（E）-（4-methylbenzylidene）-（4-phenyltriazol-1-yl）amine
stigmasterol
arachidonic acid
beta-carotene
beta-sitosterol
spinasterol
gondoic acid
campest-5-en-3beta-ol
2，6，10，14，18-eicosapentaene，2，6，10，14，18-pentamethyl
luteolin
24-methylidenelophenol
cholesterol
cycloeucalenol
obtusifoliol

OB/%
63.39
30.13
31.31
44.81
36.91
44.81
43.28
41.64
57.87
43.83
45.57
37.18
36.91
42.98
30.70
37.58
33.40
36.16
44.19
37.87
39.73
42.55

DL
0.53
0.25
0.61
0.23
0.75
0.23
0.79
0.2
0.19
0.76
0.2
0.58
0.75
0.76
0.2
0.71
0.24
0.25
0.75
0.68
0.79
0.76

来源

白芥子

白芥子

白芥子

莱菔子

莱菔子

莱菔子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

紫苏子

表1 三子养亲汤的有效成分
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和 TTD 数据库中检索并去重，以相关得分≥2 为筛选

条件收集疾病靶点，共得到 1 103个疾病靶点。导入

Uniprot 数据库进行标准化命名，构建疾病靶点数

据库。

2.3 药物-疾病交集靶点 将筛选出来的三子养亲

汤有效成分对应靶点与CB的疾病靶点输入Venny2.1.0
进行匹配取交集，获得 109 个三子养亲汤治疗 CB 的

靶点，并绘制韦恩图展示结果，见图2。
三子养亲汤Sanzi Yangqin Decoction 慢性支气管炎Chornic Bronchitis

231
（17.3%）

109
（8.2%）

993
（74.5%）

图2 三子养亲汤治疗CB交集靶点韦恩图

2.4 构建交集靶点及核心靶点PPI网络 将交集靶

点导入 Cytoscape 3.9.1软件进行可视化操作，绘制三

子养亲汤有效成分治疗CB交集靶点网络图，见图 3。
该网络图有 130 个节点、 184 条边，平均度值为

2.831。根据度值筛选出排名前 5 的核心有效成分，

分别为木犀草素（Mol000006）、14，11，17-三烯酸甲

酯（Mol003975）、 色 酮（Mol013037）、 β - 谷 甾

醇（Mol000358）、花生四烯酸（Mol001439）。通过

STRING数据库获得交集靶点PPI网络图，见图 4。将

交集靶点 PPI 网络图导入 Cytoscape 3.9.1 软件中可视

化，应用软件中的内置工具 Network Analyzer 进行度

值计算，绘制核心靶点 PPI 网络图，见图 5。该 PPI
网络图中共有 94 个节点、376 条边，平均度值为 8。
筛选出度值排在前20的关键靶点，见表2。
2.5 GO功能富集分析和KEGG通路富集分析结果 
利用DAVID 数据库对 109个交集靶点进行GO功能富

集分析和KEGG通路富集分析，并将生物通路图绘制

成气泡图。GO 功能富集分析共得到 861 个条目，其

中生物过程（BP）669 个、细胞组成（CC）67 个、分子

功能（MF）125 个，分别占 77.7%、7.8%、14.5%。在

BP中，化学反应（response to chemical）、细胞对化学

图3 三子养亲汤有效成分治疗CB交集靶点网络图
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图4 交集靶点PPI网络图

图5 核心靶点PPI网络图
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刺激的反应（cellular response to chemical stimulus）、

对有机物的反应（response to organic substance）、细

胞凋亡（cell death）等排名靠前，前 20 位的条目见

图 6。 在 CC 中 ， 胞 浆（cytoplasmic part）、 细 胞

质（cytoplasm）、细胞边缘（cell periphery）、内膜系

统（endomembrane system）等排名靠前，前 20 位的条

目见图 7。在 MF 中，同一蛋白结合（identical protein 
binding）、酶绑定（enzyme binding）、受体结合（receptor 

binding）、大分子络合物结合（macromolecular complex 
binding）等排名靠前，前20位的条目见图8。

KEGG通路富集分析得出 161个信号通路，三子

养 亲 汤 治 疗 CB 与 人 巨 细 胞 病 毒 感 染（Human 
cytomegalovirus infection）、 化 学 致 癌 - 受 体 激

活（Chemical carcinogenesis-receptor activation）、癌症

中的蛋白聚体（Proteoglycans in cancer）等多条通路有

关。以排名前20的信号通路绘制气泡图，见图9。

图6 GO功能富集分析气泡图（BP） 图7 GO功能富集分析气泡图（CC）

表2 关键靶点拓扑参数

靶点名称

STAT3
PIK3R1
TP53
SRC
AKT1
PIK3CA
RELA
MAPK1
MAPK14
CAV1
EGFR
TNF
IL2
MYC
IL4
CDKN1A
IL6
PDGFRB
IL10
CDK2

英文名称

Signal transducer and activator of transcription 3
Phosphatidylinositol 3-kinase regulatory subunit alpha
Cellular tumor antigen p53
Proto-oncogene tyrosine-protein kinase Src
RAC-alpha serine/ threonine-protein kinase
Phosphatidylinositol 4，5-bisphosphate 3-kinase catalytic subunit alpha isoform
Transcription factor p65
Mitogen-activated protein kinase 1
Mitogen-activated protein kinase 14
Caveolin-1
Epidermal growth factor receptor
Tumor necrosis factor
Interleukin-2
Myc proto-oncogene protein
Interleukin-4
Cyclin-dependent kinase inhibitor 1
Interleukin-6
Platelet-derived growth factor receptor beta
Interleukin-10
Cyclin-dependent kinase 2

中文名称

信号转导和转录激活因子3
磷脂酰肌醇3-激酶调控α亚基

细胞肿瘤抗原p53
原癌基因酪氨酸蛋白激酶

RAC-α丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶

磷酸肌醇3激酶α
转录因子p65
丝裂原活化蛋白激酶1
丝裂原活化蛋白激酶14
小窝蛋白-1
表皮生长因子受体

肿瘤坏死因子

白细胞介素-2
原癌基因蛋白

白细胞介素-4
周期蛋白依赖性激酶抑制剂1A
白细胞介素-6
血小板衍生的生长因子受体β
白细胞介素-10
周期蛋白依赖性激酶2

度值

34
30
27
27
26
26
22
21
19
19
18
15
14
14
14
13
13
12
12
11

中介中
心性值

0.146
0.073
0.176
0.110
0.058
0.049
0.091
0.050
0.042
0.104
0.041
0.019
0.007
0.023
0.092
0.036
0.010
0.013
0.004
0.011

紧密中
心性值

0.522
0.511
0.505
0.500
0.489
0.497
0.492
0.482
0.477
0.458
0.463
0.445
0.439
0.449
0.437
0.447
0.417
0.435
0.419
0.399
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图8 GO功能富集分析气泡图（MF） 图9 KEGG通路富集分析气泡图

图10 三子养亲汤核心有效成分与关键靶点对接可视化图

Mol000358-PIK3R1 Mol013037-PIK3R1 Mol000358-AKT1 Mol000358-SRC

Mol000358-STAT3 Mol013037-SRC

表3 三子养亲汤核心有效成分与关键靶点对接结果

序号

1
2
3
4
5

化合物

Mol000006
Mol000358
Mol013037
Mol001439
Mol003975

化学式

C15H10O6
C29H50O
C34H30O8
C20H32O2
C21H36O2

相对分子质量

286.24
414.7
566.6
304.5
320.5

CAS号

491-70-3
83-46-5

93444-49-6
55682-88-7

与各靶点结合能/（kcal·mol-1）
AKT1
-6.66
-9.09
-6.62
-5.72
-4.78

PIK3R1
-8.12
-9.60
-9.18
-5.14
-5.95

STAT3
-7.86
-8.98
-7.45
-5.44
-4.79

PIK3CA
-6.56
-7.25
-5.75
-3.67
-3.93

SRC
-6.67
-9.05
-8.63
-5.32
-5.35

2.6 分子对接 选择三子养亲汤的 5 个核心有效成

分 木 犀 草 素（Mol000006）、 14，11，17- 三 烯 酸 甲

酯（Mol003975）、 色 酮（Mol013037）、 β - 谷 甾

醇（Mol000358）、花生四烯酸（Mol001439）分别与 5个

关键靶点 STAT3、PIK3R1、SRC、AKT1、PIK3CA进

行分子对接。以结合能≤-5.0 kcal·mol-1 作为筛选标

准，结果显示，木犀草素、14，11，17-三烯酸甲酯和

花生四烯酸与 5个关键靶点的对接结果均良好，构象

能量低，结构稳定，结合活性高，见表 3。将部分分

子对接结果可视化，见图10。
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3 讨论

本研究应用 TCMSP 和 SwissTargetPrediction 数据

库进行检索，共获得与三子养亲汤相关的 530 个靶

点，在 GeneCards、OMIM 和 TTD 数据库中检索获得

CB 的 1 103 个疾病靶点。其中三子养亲汤可能参与

治疗CB的靶点有 109个。通过GO功能富集分析，发

现三子养亲汤的主要有效成分作用于胞浆、细胞质、

细胞边缘、内膜系统等细胞部位结构，治疗 CB 的

BP 和 MF 主要涉及化学反应、细胞对化学刺激的反

应、细胞凋亡、同一蛋白结合、酶绑定、受体结合

及大分子络合物结合等。KEGG通路富集分析结果显

示，三子养亲汤的潜在治疗通路与人巨细胞病毒感

染、化学致癌-受体激活、癌症中的蛋白聚体等有关。

本研究结果显示，治疗 CB 的 5 个关键靶点为

STAT3、PIK3R1、SRC、AKT1、PIK3CA。STAT3 受

IL6信号诱导被激活，调节下游细胞因子的表达，导

致炎症的发生[3]。有临床研究通过采血观察生化指

标，发现有肺部感染的患者外周血单个核细胞内

STAT3的表达显著上调，说明STAT3参与了免疫调控

和炎症反应[4]，且与病情严重程度有关[5]。PIK3R1是

胞内磷脂酰肌醇激酶（PI3K）的调节亚基之一，参与

PI3K/丝氨酸苏氨酸蛋白激酶（Akt）信号通路，参与促

进细胞增殖和迁移过程[6]。有研究发现 PIK3R1 是

MiRNAs靶向调控的靶点[7]。通过负向调控 PIK3R1的

表达，能有效地减少肺细胞损伤[8]。SRC属于络氨酸

蛋白激酶家族中的一员，能在不同类型的细胞受体

参与后被激活，在细胞骨架重组的调节中起重要作

用[9]。SRC是凋亡级联反应的核心酶，参与多种肿瘤

的发生、远处转移[10]。SRC络氨酸激酶抑制剂也正作

为治疗癌症浸润、增殖、转移的靶向药物进行研

究[11-12]。PIK3CA 作为一种致癌基因，在人体正常组

织中起到激活细胞生长、存活、增殖、运动的作

用[13]。PIK3CA 通过参与 PI3K/Akt 信号通路，在乳腺

癌[14]、宫颈癌[15]等多种癌症的发生机制中发挥重要作

用，不少抗癌治疗研究将 PIK3CA抑制剂作为一种新

的治疗方法[16]。

人巨细胞病毒感染通路涉及血小板源性生长因

子受体α（PDGFRA）、细胞周期素依赖性激酶抑制因

子 1A（CDKN1A）、SRC、STAT3、磷脂酰肌醇-3激酶

催化亚基（PIK3CD）等基因；化学致癌-受体激活通路

涉及热休克蛋 90AB1（HSP90AB1）、SRC、表皮生长

因子（EGF）、环氧化物水解酶基因（EPHX1）、STAT3
等基因；癌症中的蛋白聚体通路涉及CDKN1A、转化

生长因子 β1（TGFB1）、SRC、小窝蛋白-1（CAV1）、

肿瘤坏死因子（TNF）、STAT3等基因。其中人巨细胞

病毒通过间接抑制蛋白激酶 R/真核起始因子 2α信号

通路及影响自噬相关蛋白的功能，建立潜伏感染[17]。

人巨细胞病毒多潜伏在单核细胞、淋巴细胞、血管

内皮细胞及肾脏其他腺体中，进行长期间隙性排毒，

待激活后在肺等器官内进行病毒复制，引发肺部炎

症等感染症状[18]。癌症通路主要涉及炎症反应及人体

免疫调节。其中由 T 淋巴细胞产生的 TNF-α 是一种

由巨噬细胞活化后产生的促炎因子。TNF-α 可通过

与补体 C3a、C5a共同作用，促进炎性因子产生、增

强促炎活性，进而参与炎症反应、加重炎症损伤。

当TNF-α表达水平增高时，会加快CB等肺部炎症疾

病的炎性反应[19]。

本研究发现三子养亲汤的核心有效成分木犀草

素、14，11，17-三烯酸甲酯、色酮、β-谷甾醇和花生

四烯酸作用于STAT3、PIK3R1、SRC、AKT1、PIK3CA
等多个关键靶点，主要调节人巨细胞病毒感染、化

学致癌-受体激活、癌症中的蛋白聚体等多条通路，

体现了中药复方多成分、多靶点、多通路的特点。
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