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摘  要 

目的：本研究旨在揭示中药侧柏叶(Platycladus orientalis, PO)治疗雄激素性脱发(Androgenetic Alope-
cia, AGA)的潜在活性成分、核心靶点及分子机制。方法：整合GEO数据库筛选差异表达基因，机器学习

筛选特征基因并验证。采用CIBERSORT算法进行免疫浸润及相关性分析。整合TCMSP、SymMap、ccTCM
等数据库，构建“药物–成分–靶点”网络，分子对接和分子动力学验证活性成分与核心靶点的结合活

性。结果：在186个差异基因中锁定CYP1A1为核心枢纽。AGA病灶区存在T细胞浸润上调等特征，PO显

著富集类固醇激素生物合成、脂质代谢等通路。共筛选出槲皮素、芹菜素、雪松醇等8种活性成分，均与

CYP1A1形成稳定复合物。结论：本研究系统揭示了侧柏叶通过“多成分–多靶点–多通路”干预AGA，
其核心在于调控“激素–代谢–炎症”环节，为开发以CYP1A1为轴心的AGA治疗提供理论依据。 
 
关键词 

雄激素性脱发，侧柏叶，机器学习，分子动力学，CYP1A1 
 

 

Investigation on the Mechanism of 
Platycladus orientalis in the Treatment of 
Androgenetic Alopecia Based on Machine 
Learning and Molecular Dynamics  
Xinyu Zhang1*, Ling Li2, Nian Mo2, Baoqing Chen2, Fang Qian2# 
1The Fourth Clinical Medical College, Guangzhou University of Chinese Medicine, Shenzhen Guangdong 

 

 

*第一作者。 
#通讯作者。 

https://www.hanspub.org/journal/acm
https://doi.org/10.12677/acm.2026.1651976
https://doi.org/10.12677/acm.2026.1651976
https://www.hanspub.org/


张馨予 等 
 

 

DOI: 10.12677/acm.2026.1651976 1733 临床医学进展 
 

2Dermatology Department, Shenzhen Traditional Chinese Medicine Hospital, Shenzhen Guangdong 
 
Received: April 19, 2026; accepted: May 12, 2026; published: May 21, 2026 

 
 

 
Abstract 
Objective: This study aims to reveal the potential active components, core targets, and molecular 
mechanisms of the traditional Chinese medicine Platycladus orientalis (PO) in the treatment of andro-
genetic alopecia (AGA). Methods: Differentially expressed genes were screened by integrating the GEO 
database, feature genes were identified using machine learning, and validation was performed. Im-
mune infiltration and correlation analyses were conducted using the CIBERSORT algorithm. Data-
bases including TCMSP, SymMap, and ccTCM were integrated to construct a “drug-component-target” 
network, and molecular docking and molecular dynamics were used to verify the binding activity of 
active components with core targets. Results: Among 186 differentially expressed genes, CYP1A1 was 
identified as a central hub. AGA lesions exhibited characteristics such as upregulated T cell infiltra-
tion, and PO was significantly enriched in pathways including steroid hormone biosynthesis and lipid 
metabolism. Eight active components, including quercetin, apigenin, and cedrol, were screened, all 
forming stable complexes with CYP1A1. Conclusion: This study systematically demonstrates that PO 
intervenes in AGA through a “multi-component, multi-target, multi-pathway” mechanism, primarily 
by regulating the “hormone-metabolism-inflammation” axis, providing a theoretical basis for devel-
oping AGA treatments centered on CYP1A1. 
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1. 引言 

雄激素性脱发(Androgenetic Alopecia, AGA)是全球最常见的非瘢痕性脱发类型，其导致的毛发稀疏、

发际线后移等问题，对患者的生活质量、社会交往及心理健康造成显著负面影响[1]。目前认为 AGA 的

核心致病机制为睾酮在 5α-还原酶的催化下转化为二氢睾酮(dihydrotestosterone, DHT) [2]，DHT 特异性作

用于易感毛囊，加速毛囊微型化进程，此外还涉及遗传等多维度因素[3]。基于上述核心机制，选择性 5α-
还原酶抑制剂非那雄胺已成为临床一线治疗药物，可通过抑制 DHT 生成改善脱发症状[2]，但停药后易复

发并伴随性功能障碍、局部刺激等不良反应，导致长期治疗依从性普遍偏低。 
近年研究提示，除经典雄激素信号轴外，毛囊周围慢性炎症、氧化应激损伤及 Wnt/β-catenin 通路抑

制共同构成“促脱发微环境”，加速毛囊微型化[3]。传统中药侧柏叶在该病理网络中表现出多组分–多

靶点干预潜力，现代药理学研究表明，其富含的黄酮类、双黄酮及挥发油可抑制 5α-还原酶活性、清除活

性氧(Reactive Oxygen Species, ROS)并调控毛囊周期关键蛋白表达[4]。初步动物实验证实，含侧柏叶的外

用制剂可显著增加 AGA 模型小鼠的毛发长度与密度[5]。然而，其分子机制尚未阐明，尤其是侧柏叶活

性成分如何协同调控“炎症–氧化应激–Wnt/β-catenin”信号轴的核心节点，仍需深入解析。 
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2. 材料与方法 

2.1. 基于公共数据库的生物信息学分析 

2.1.1. 加权基因共表达与差异基因 
GEO 数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)检索主题词“Androgenetic Alopecia”，纳入数据集

GSE90594。计算基因加权皮尔逊相关系数，按模块与 AGA 表型相关性及 TOM 矩阵模块相似性筛选枢

纽模块。对 AGA 患者与对照进行配对差异分析，差异基因与关键模块取交集，定义为 AGA 核心基因集。 

2.1.2. 机器学习 
采用 KNN、NNET、RF、LASSO、SVM-RFE、GLM6 种模型，训练集 5 折交叉验证评估，保留 AUC > 

0.85 模型，选取≥4 种算法共有的基因为候选枢纽基因。 

2.1.3. 疾病靶标整合与分析 
关键词“Androgenetic Alopecia”检索 OMIM (https://www.omim.org/)、Open Targets Platform  

(https://platform.opentargets.org/)等数据库，合并去重构建 AGA 疾病靶标基因集。导入 Metascape  
(https://metascape.org/)进行富集分析。 

2.2. 网络药理学 

关键词“Platycladus orientalis”检索 TCMSP (https://old.tcmspe.com)、SymMap (https://www.symmap.org)
等数据库，ADMETlab 3.0 过滤，Cytoscape 拓扑分析锁定关键活性成分，STRING 构建 PPI 网络。 

2.3. 免疫浸润分析 

CIBERSORT 量化 GSE90594 中 AGA 样本免疫浸润，以 LM22 矩阵为参考，置换次数 1000，保留 P 
< 0.05 的样本分析 22 种免疫细胞相对浸润比例。 

2.4. 分子实验验证 

2.1 与 2.2 结果的交集为受体，8 种活性成分为配体；AutoDock Vina 分子对接，PyMOL 2.4 可视化。

GROMACS 进行全原子分子动力学模拟，100 ns 生产态模拟，分析 RMSD、RMSF、Rg、SASA、Hnum，

MM-GBSA 法 1 ns 平衡后轨迹估算结合自由能[6]。 

3. 结果   

3.1. 基于 GEO 的生物信息学发现   

3.1.1. WGCNA 与差异表达谱 
WGCNA 确定 MEgrey 上调、MEturquoise 下调，共含 3545 个基因。筛选 210 个 DEGs (|log2FC| ≥ 4, 

P < 0.01)，与 WGCNA 模块基因交集获得 186 个 AGA 相关差异基因(图 1(A)~(C))。   

3.1.2. 机器学习筛选候选诊断标志物 
6 种算法中 KNN、RF、LASSO 预测稳定性较佳，选取≥3 种算法共有的 7 个基因(ADCYAP1、PSPHP1、

TMEM163、CYP1A1、GRM6、LOC100128252、C17orf52)作为 AGA 潜在诊断生物标志物，构建算法–

靶点交互网络(图 1(D)，图 1(E))。   

3.1.3. 靶标整合与富集分析  
整合数据库获 481 个 AGA 相关基因，过滤后确定 318 个核心靶标。靶点富集 10 个分子功能、6 个
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细胞成分、15 个生物过程及 6 条 KEGG 通路，气泡图以颜色和大小反映统计置信度与富集水平(图 2(A))。 

3.2. 网络药理学   

3.2.1. 侧柏叶活性成分与靶点网络构建  
筛选获 20 个活性成分，ADMET 过滤后保留 8 个：槲皮素(Qercetin)、芹菜素(Aigenin)、槲皮苷

(Qercitrin)、山奈酚(Kempferol)、杨梅苷(Mricitrin)、阿福豆苷(Azelin)、雪松醇(Cdrol)和扁柏脂素(Hnokinin)。
拓扑分析筛选 61 个关键靶点，PPI 网络分析确定 AR、CYP1A1、CYP19A1 为核心枢纽，与机器学习标

志物交集获核心靶点 CYP1A1 (图 1(F)~(H))。 
 

 
注：(A) 前 50 差异基因热图；(B) 基因聚类树；(C) 模块相关性热图；(D) 模型靶点预测分类模型性能评估；(E) 
模型–关键基因互作网络；(F) 成分靶点获取与疾病靶点交集；(G) ADMET 筛选有效成分；(H) KEGG 富集分析。 

Figure 1. Machine learning and network pharmacology jointly screen core targets 
图 1. 机器学习与网络药理学联合筛选核心靶点 

3.2.2. 免疫浸润分析 
CIBERSORT 显示 AGA 患者头皮组织中 CD8+ T 细胞、静息记忆性 CD4+ T 细胞浸润显著上调(P < 

0.05)，记忆 B 细胞等 5 类细胞浸润呈临界显著差异(P < 0.2) (图 2(B)，图 2(C))。 
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3.3. 分子对接与分子动力学 

8 个 PO 活性成分均与 CYP1A1 强结合(结合能 ≤ −7.0 kcal/mol)。100 ns 模拟显示所有复合物体系平衡稳

定，CYP1A1_Quercetin、CYP1A1_Myricitrin 构象最稳定，证实活性成分与CYP1A1 可形成稳定复合物(图 2(D))。 
 

 
注：(A) GO 富集分析；(B) 免疫细胞丰度相关性热图；(C) 药物–成分–靶点–疾病网络；(D) CYP1A1 与 8 种活

性成分的分子对接和分子动力学。 

Figure 2. Immune microenvironment assessment and active ingredient-target binding verification 
图 2. 免疫微环境评估及活性成分–靶点结合验证 
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4. 讨论 

本研究整合机器学习、网络药理学与多组学分析，系统阐释了侧柏叶干预雄激素性脱发的多组分–

多靶点–多通路分子机制，并通过分子对接实验提供了活性成分与核心靶点结合位点的结构证据，为中

药多靶点干预 AGA 奠定了理论与实验基础。 

4.1. 机器学习与网络药理学交叉验证 

通过对 GEO 数据的深度挖掘，本文筛选出 7 个机器学习共识基因(ADCYAP1、PSPHP1、TMEM163、
CYP1A1、GRM6、LOC100128252、C17orf52)，并与网络药理学预测的 6 个 PO-AGA 关键靶点(AR、BCL2、
CYP1A1、SHBG、CYP19A1、MMP12)，最终锁定 CYP1A1 为唯一跨平台验证的核心枢纽。该策略提升

了靶点筛选的可信度，有助于克服传统网络药理学多靶点–低特异性的局限。 

4.2. CYP1A1 及 CYP 家族在 AGA 中的作用机制 

核心靶点中 CYP1A1 和 CYP19A1 同属于 CYP 家族酶，其催化类固醇激素的产生和代谢，并影响激

素敏感疾病的发生发展[7]。CYP19A1 在睾丸的间质细胞和支持细胞以及其他非性腺组织中表达，能将睾

酮转化为 17β-雌二醇[8]，并在 AGA 的头皮毛囊中高表达[9]，提示其对局部雄–雌激素平衡的调节作用。

相较之下，CYP1A1 在皮肤和毛囊中的功能研究尚处于起步阶段，公开研究中缺乏 CYP1A1-AhR-AR 轴

在皮肤或毛囊生理学中直接发挥作用的体内证据。已有研究表明，AhR 通过维持表皮干细胞的身份和数

量调控皮肤再生、表皮分化和毛囊周期循环[10]，而降低 CYP1A1 和 AR mRNA 的表达能导致 DHT 的产

生减少[11]，提示 CYP1A1 可能通过间接途径参与雄激素代谢。基于此，我们提出以下假说：CYP1A1 可

能通过 AhR 信号通路参与睾酮代谢并随后影响 AR 基因表达，间接参与 AGA 的发病机制。其确切的分

子机制和生物学意义有待通过基因敲除/过表达实验、组织特异性干预等体内外实验进行严格验证。 
研究发现，AGA 与前列腺癌(prostatic carcinoma, PCa)共享雄激素-AR 信号轴这一上游驱动因素，提

示二者可能存在关联。流行病学中顶点型脱发与 PCa 存在显著关联[12]，睾酮合成相关酶可能促进前列

腺癌发展[13]，而睾酮-DHT 转化和持续的雄激素信号传导驱动去势抵抗性 PCa [14]。然而，AGA 与 PCa
在发病机制、细胞环境和病理进程上存在巨大差异，因此本研究观察到的 PCa 通路富集，只提示侧柏叶

可能通过干预雄激素信号轴发挥保护作用。 

4.3. 侧柏叶干预 AGA 的“多成分–多靶点–多通路”调控网 

基于上述确定的 CYP1A1 等核心靶点，我们进一步通过 GO 与 KEGG 富集分析，构建了 PO 干预

AGA 的全局作用网络。分析表明 PO 的作用显著富集于类固醇激素生物合成与代谢通路，这印证前文的

发现：AGA 中的类固醇激素生物合成减少可能是由于微生物失衡，降低了传统上利用现有类固醇激素的

微生物水平[15]，然而，如前所述，这种共享仅限于上游信号轴的层面，在分子执行网络层面需要更深入

研究。AGA 的头皮上油脂含量明显高于非 AGA 的头皮，脂肪酶产生的棕榈酸等导致慢性微炎症诱导脱

发[16]。侧柏叶在脂质与动脉粥样硬化、化学致癌–活性氧等通路的富集，揭示其可能同时靶向毛囊周围

的微环境，通过调节脂质代谢[17]、清除 ROS 改善毛囊健康。 
本研究对 AGA 头皮组织的免疫浸润分析为此提供了直接证据，CD8+ T 细胞和静息记忆性 CD4+ T

细胞的浸润水平显著上调，提示 AGA 病灶区存在以 T 细胞亚群失衡为特征的慢性炎症微环境。侧柏叶

中杨梅苷、扁柏脂素等成分被报道可抑制 TNF-α、IL-6 等促炎因子产生[18] [19]，提示其能直接改善这一

免疫紊乱状态。综上所述，侧柏叶协同调控“激素–代谢–炎症”多重病理环节，为其多靶点治疗优势

提供了系统层面的解释。 
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4.4. 侧柏叶活性成分干预 AGA 的潜在机制 

通过筛选我们得到 8 个侧柏叶干预雄激素性脱发的关键成分，其中 CYP1A1 属于槲皮素、芹菜素、

山奈酚、杨梅苷和阿福豆苷的靶点。这些成分在结构类别上覆盖黄酮、黄酮苷及倍半萜类等，具有互补

的理化性质和药代动力学特征。 
槲皮素、芹菜素与山奈酚等黄酮类的成分共同靶向核心枢纽 CYP1A1，具有抑制 5α-还原酶、阻断雄

激素受体信号与清除活性氧等多重功能[20] [21]，是侧柏叶药效的主要成分。值得注意的是，上述黄酮类

成分对 CYP1A1 的调节与抗氧化可以通过共同的 AhR 信号通路发挥协同作用：AhR 被黄酮类成分激活

后，驱动 CYP1A1 的表达而影响局部类固醇激素代谢，另一方面通过抑制 NF-κB 等炎症相关信号通路发

挥抗炎效应，同时 AhR 自身也可通过与 AR 等核受体的相互作用间接调控雄激素信号[22]。槲皮素还能

通过螯合金属离子降低 DHT 生物利用度，并激活 PI3K/Akt 通路以唤醒毛囊干细胞[23]。芹菜素则可同时

调控 Wnt/β-catenin 与凋亡信号，驱动毛囊周期由休止期向生长期转变[24]。 
糖基化衍生物槲皮苷、阿福豆苷和杨梅苷在保留其母核抗氧化能力的同时，显著改善了生物利用度

[25]，从而更有效地作用于毛囊微环境[18]。阿福豆苷在拮抗雄激素受体信号的同时，可能激活细胞保护

机制[26]。倍半萜类成分雪松醇被证实可抑制 5α-还原酶并激活 Shh 信号通路以直接促进生发[27]。扁柏

脂素则通过调控 Nrf2 抗氧化与 NF-κB 炎症核心通路，从更大程度上改善纤维化与氧化损伤的微环境[19]。 

5. 结论  

本研究综合利用生物信息学与网络药理学策略，系统解析侧柏叶治疗雄激素性脱发的多靶点作用机

制，首次提出 CYP1A1-AhR-AR 轴可能参与侧柏叶干预 AGA 的潜在作用假说，同时揭示了侧柏叶活性

成分在调控激素代谢、氧化应激与免疫微环境等多重病理环节中的协同潜力。本研究得出的调控网络与

结合机制主要基于数据库挖掘与计算模拟，CYP1A1-AhR-AR 轴假说仍需通过进一步的体内外生物学实

验进行深入验证。 
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