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摘  要 

目的：基于网络药理学和分子对接技术探索山豆根抗鼻咽癌(nasopharyngeal carcinoma, NPC)的作用

机制与物质基础。方法：前期研究获取山豆根的活性成分。通过Swiss Target Prediction数据库筛选出

山豆根化学成分的潜在作用靶点；GeneCards、OMIM、CTD等数据库检索鼻咽癌的潜在基因靶点；使用

Venny 2.0.1平台筛选药物与疾病作用的交集靶点；将药物与疾病的交集靶点导入至String平台构建蛋白

互作(PPI)网络，将PPI网络导入Cytoscape软件筛选核心靶点，在Cytoscape软件中制作“中药–活性成

分–靶点–疾病”网络图筛选核心活性成分。应用DAVID数据库进行GO和KEGG富集分析，预测涉及的

生物过程与代谢通路。使用CB-DOCK2对山豆根抗鼻咽癌的核心活性成分及核心靶点进行分子对接。结

果：本研究共筛选山豆根抗鼻咽癌的31个有效活性成分以及51个交集靶点，其中核心活性成分主要包括

葛根素、大豆苷、白蜡树素等；核心靶点主要包括MMP9、肿瘤坏死因子(TNF-α)、MMP1、MMP2、IL2
等。GO分析主要涉及单碳代谢过程、兴奋性突触后电位、单原子离子跨膜转运等生物过程，KEGG分析

主要富集在氮代谢信号通路、炎症性肠病信号通路、膀胱癌信号通路等信号通路。分子对接结果显示核

心靶点与对应的活性成分具有良好的结合能力。结论：应用网络药理学和分子对接技术预测山豆根抗鼻

咽癌的作用机制以及物质基础，为其进一步研究提供新的思路与线索。 
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Abstract 
Objective: To explore the mechanism of action and material basis of Sophora tonkinensis Gagnep in 
the treatment of nasopharyngeal carcinoma based on network pharmacology and molecular dock-
ing technology. Method: Preliminary research was conducted to identify the active components of 
Sophora tonkinensis Gagnep. The Swiss Target Prediction database was utilized to screen for poten-
tial targets of the chemical constituents of Sophora tonkinensis Gagnep. GeneCards, OMIM, CTD, and 
other databases were searched to identify potential gene targets for nasopharyngeal carcinoma. 
The Venny 2.0.1 platform was employed to filter the intersection of drug and disease targets. The 
intersection targets were imported into the String platform to construct a protein-protein interac-
tion (PPI) network, which was then imported into Cytoscape software to identify core targets and 
create a “Chinese medicine-active ingredient-targets-disease” network to filter core active ingredi-
ents. The DAVID database was applied for GO and KEGG enrichment analysis to predict the biologi-
cal processes and metabolic pathways involved. CB-DOCK2 was used for molecular docking of the 
core active ingredients and core targets of Sophora tonkinensis Gagnep against nasopharyngeal car-
cinoma. Result: This study screened 31 effective active ingredients and 51 intersecting targets of 
Sophora tonkinensis Gagnep for anti nasopharyngeal carcinoma, among which the core active ingre-
dients mainly include puerarin, daidzein, and dimethylfraxetin; The core targets mainly include 
MMP9, tumor necrosis factor alpha (TNF-α), MMP1, MMP2, IL2, etc. GO analysis mainly involves a 
single carbon metabolism process, excitatory postsynaptic potential, monoatomic ion transmem-
brane transport and other biological processes. KEGG analysis mainly concentrates on the nitrogen 
metabolism signal pathway, inflammatory bowel disease signal pathway, bladder cancer signal 
pathway and other signal pathways. The molecular docking results showed that the core target had 
good binding ability with the corresponding active ingredient. Conclusion: The application of net-
work pharmacology and molecular docking technology to predict the mechanism of action and ma-
terial basis of the anti nasopharyngeal carcinoma effect of Sophora tonkinensis Gagnep provides 
new ideas and clues for further research. 
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1. 引言 

鼻咽癌(nasopharyngeal carcinoma, NPC)是发生于鼻咽黏膜被覆上皮及小涎腺的恶性肿瘤，是我国南

方地区的高发性疾病[1]。放化疗是目前治疗鼻咽癌的有效方法，但 70%的患者确诊时已为晚期，存在远

处转移及复发问题[2]。但是，放化疗常见有放射性口腔黏膜损伤、消化道反应、骨髓抑制等不良反应[3]。
因此，寻求安全高效的治疗方法是 NPC 治疗亟待解决的临床问题。 
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目前，中医药抗肿瘤药物日益受到关注，因其与化疗药物相比，在抑杀肿瘤细胞的同时，具有毒副

作用小、不易产生耐药性等优势[4]。山豆根(Sophora tonkinensis Gagnep)为豆科植物越南槐的干燥根和根

茎，又名广豆根，具有清热解毒、消肿利咽的功效，可用于治疗火毒蕴结、乳蛾喉痹、咽喉肿痛、齿龈肿

痛、口舌生疮[5]。现代药理学研究表明山豆根具有良好的抗肿瘤活性，可通过多成分、多靶点、多通路

抑制肿瘤细胞增殖、分化、迁移和诱导凋亡，对多种类型的恶性肿瘤均有较好的抗癌效果，具有较高的

药用研究价值[6]。 
基于此，本研究应用网络药理学和分子对接的方法来探索山豆根抗鼻咽癌的作用靶点和活性成分，

为进一步研究山豆根治疗鼻咽癌的作用机制提供新的思路与方法。 

2. 资料与方法 

2.1. 中药活性成分及作用靶点的获取 

通过液相色谱–质谱联用技术(LC-MS)共获得山豆根的 147 个成分。运用 Pubchem 数据库 
(https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov)获取山豆根有效成分 smiles 号，将获取的选取的 smiles 号输入到 Swiss 
Target Prediction 数据库(http://swisstargetprediction.ch) [7]中筛选山豆根治疗疾病的作用靶点；对靶点进行

合并、去重，运用 UniProt 数据库(https://www.uniprot.org)，限定物种为“Homo sapiens”，收集山豆根活

性成分对应靶点的基因名。 

2.2. 疾病相关靶点的获取与中药-疾病交集靶点的筛选 

在 GeneCards 数据库(https://www.genecards.org/)、OMIM 数据库(https://omim.org/)、CTD 数据库

(https://ctdbase.org/)中，以 Nasopharyngeal Carcinoma 为关键词获取鼻咽癌的潜在作用靶点。利用 UniProt
数据库规范靶点名称。 

在 Venny2.1.0 在线软件(https://bioinfogp.cnb.csic.es/tools/venny/)中获得中药–疾病的交集靶点。 

2.3. PPI 网络构建及核心靶点、成分的筛选 

将中药–疾病交集靶点导入 STRING 数据库(https://cn.string-db.org)，选择“Homo sapiens”物种，置信

度“medium confidence”值为 0.900，隐藏孤立蛋白，下载 TSV 文件，构建蛋白互作网络(PPI) [8]。将相关

数据导入 Cytoscape 软件，利用 CytoNCA 插件中 Closeness 参数进行分析，筛选山豆根抗鼻咽癌的核心靶点。 
在 Excel 表格中建立“中药–活性成分–作用靶点–疾病”——对应关系的 type 文件，在 Cytoscape

软件导入构建好的关系文件，通过 CytoNCA 插件中 Degree 参数进行分析，筛选山豆根抗鼻咽癌的核心

成分，同时构建“中药–活性成分–疾病靶点–疾病”相互作用网络图。 

2.4. GO 和 KEGG 通路富集分析 

为了研究山豆根治疗鼻咽癌的主要生物学过程及代谢通路，将山豆根与鼻咽癌的交集靶点导入 David
在线平台(https://david.ncifcrf.gov)对获得的靶点进行 GO 富集分析和 KEGG 通路分析。选择生物过程

(biological process, BP)、分子功能(molecular function, MF)和细胞组分(cellular component, CC)对山豆根治

疗鼻咽癌的靶点进行 GO 生物过程富集分析，富集结果 P 值越小表明相关程度越高。 
分别选取 P 值最小的前 10 条生物学结果在微生信平台(http://www.bioinformatics.com.cn)进行可视化

分析。KEGG 通路富集分析同样以 P 值进行排序，选取前 10 条通路绘制条形图进行可视化分析。 

2.5. 分子对接 

在 pubchem 数据库(https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov)获取核心成分的 SDF 结构文件，Uniprot 数据库
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(https://www.uniprot.org)获得核心靶点的 PDB 结构文件，运用 CB-DOCK2 软件进行分子对接。 

3. 结果 

3.1. 山豆根活性成分筛选与靶点预测 

通过液相色谱–质谱联用技术(LC-MS)共获得山豆根的 147 个成分，在 Swiss Target Prediction 数据

库查找山豆根成分的作用靶点，将获得的活性成分靶点合并、筛选(Probability ≥ 50%)、去重后共得到 62
个潜在作用靶点以及 31 个主要活性成分。 

3.2. 鼻咽癌相关靶点预测 

在 GeneCard 数据库、OMIM 数据库、CTD 数据库中分别获得鼻咽癌相关靶基因，对获得的靶点数

据进行合并、去重，经整理后共获得 14,522 个与鼻咽癌相关靶基因；绘制韦恩图获取山豆根抗鼻咽癌的

51 个作用靶点，见图 1。 
 

 
Figure 1. Intersection target map of Sophora tonkinensis Gagnep and nasopharyngeal carcinoma 
图 1. 山豆根和鼻咽癌的交集靶点图 

3.3. “中药–活性成分–疾病靶点–疾病”相互作用网络图以及 PPI 分析 

将中药与疾病潜在作用靶点取交集得到的 51 个共同作用靶点，导入至 STRING 数据库，获得 PPI 网
络图。将 PPI 网络图数据导入 Cytoscape 软件中，利用 CytoNCA 插件中 Closeness 参数值进行筛选，选取

排名靠前的五个靶点 MMP9、MMP1、MMP2、IL2、TNF 作为山豆根抗鼻咽癌的核心靶点。将 type 文件

导入 Cytoscape 软件中，利用 CytoNCA 插件中 Degree 参数值进行筛选，选取排名靠前的三个化合物葛根

素、白蜡树素、大豆苷三个化合物作为山豆根抗鼻咽癌的核心成分。在“中药–活性成分–疾病靶点–

疾病”图中共有 99 个节点，其中来源于化合物的有 31 个，来源于基因的有 66 个(见图 2)。 

3.4. 基因本体 GO 功能富集分析与 KEGG 通路富集分析结果 

将 51 个山豆根–鼻咽癌交集靶点蛋白导入 DAVID 数据库中进行 GO 和 KEGG 分析。GO 基因本体

分析结果显示，共得到 148 个富集结果，其中生物过程 96 项，细胞组成部分 23 项，分子功能富集 29 项。

三项富集结果按 P 值大小排序，各选取排名前 10 的生物学结果可视化分析，结果如图 3 所示。生物过程

主要涉及单碳代谢过程、兴奋性突触后电位、单原子离子跨膜转运等过程，细胞组成主要包含乙酰胆碱

门控通道复合物、突触后膜、投射神经元、神经元胞体等，分子功能主要包含乙酰胆碱结合、锌离子 
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Figure 2. “Traditional Chinese medicine-active ingredient-disease target-disease” interaction network 
图 2.“中药–活性成分–疾病靶点–疾病”相互作用网络图 

 

 
Figure 3. GO enrichment analysis 
图 3. GO 富集分析 
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结合、碳酸盐脱水酶活性、蛋白酪氨酸磷酸酶活性等。 
KEGG 通路富集分析共富集到 12 条信号通路，根据结果的 P 值大小排序，选取排名前 10 的通路进

行可视化分析，结果如图 4 所示。富集结果主要涉及到氮代谢信号通路、炎症性肠病信号通路、膀胱癌

信号通路等信号通路等。 
 

 
Figure 4. Bubble plot of KEGG pathway enrichment analysis 
图 4. KEGG 通路富集分析气泡图 

3.5. 分子对接验证 

将“中药–活性成分–疾病靶点–疾病”相互作用网络中得到的 3 个核心成分，葛根素、白蜡树素、

大豆苷为配体与蛋白质互作网络中确定的核心靶点 MMP9、MMP2、MMP1、IL2、TNF 为受体进行分子

对接，对接结果如表 1 所示。据文献研究，当结合能 < −5 kcol·mol−1 时，配体和受体具有较好的结合活

性，当结合能 < −7 kcol·mol−1 时，配体和受体具有强烈的结合活性[9]。根据分子对接结果显示，结合能

均 < −5 kcol·mol−1，表示山豆根中的核心成分与核心靶点间均具有较好的结合活性，预测结果可靠。 
 

Table 1. Docking results of active ingredients and potential target molecules 
表 1. 活性成分与潜在靶点分子对接结果 

成分 MMP9 TNF MMP1 MMP2 IL2 

puerarin −9.2 −6.2 −7.6 −8.6 −6.8 

dimethylfraxetin −6.1 −5.2 −6.1 −6.8 −5.1 

daidzin −8.8 −6.2 −7.7 −8.4 −7.2 

https://doi.org/10.12677/hjbm.2025.151011


唐文雅 等 
 

 

DOI: 10.12677/hjbm.2025.151011 108 生物医学 
 

4. 讨论与结论 

鼻咽癌是一种浸润性高、转移性强的肿瘤，发现时往往已发生局部或远处转移[10]，在鼻咽癌的治疗中

局部放疗加化疗可提高鼻咽癌患者的生存率[11]。但部分鼻咽癌患者对化疗不敏感，或不能承受高剂量化疗

的副作用。研究表明，中医对鼻咽癌治疗有一定作用[12]鉴于山豆根药理作用中具有抗肿瘤活性，山豆根在

鼻咽癌治疗中有较大应用潜力。因此本研究拟采用网络药理学方法分析其抗鼻咽癌的作用，并探讨其机制。 
本研究以网络药理学为基础，对山豆根抗鼻咽癌进行了分析，筛选出山豆根治疗鼻咽癌主要包括葛

根素、大豆苷、白蜡树素等活性成分；葛根素在抗肿瘤的方面都有显著性的疗效[13]，在邓晰文的研究中

发现葛根素可抑制鼻咽癌 CNE1 细胞 GPX4 的表达，GPX4 表达的下调和升高 ROS 的水平进而诱导鼻咽

癌 CNE1 细胞铁死亡与葛根素的抗肿瘤作用相关。葛根素在治疗鼻咽癌 CNE1 细胞中的作用靶点及应用

价值提供新的依据，但具体的抗肿瘤机制仍需进一步探究[14]。同时发现，山豆根可能通过作用于 MMP9、
肿瘤坏死因子(TNF-a)、MMP1、MMP2、IL2 等核心靶点发挥作用，基质金属蛋白酶(Matrixmetal-loproteinase, 
MMPs)是锌离子依赖性内切酶性蛋白酶家族，能够通过降解细胞外基质(Extra cellular matrix, ECM)，在肿

瘤细胞的侵袭破坏及转移过程中起到至关重要的作用[15]。鼻咽癌患者死亡的一个主要原因是发生转移

[16]在鼻咽癌侵袭转移过程中，肿瘤细胞只有通过降解 ECM 并侵入血管，随全身血液循环才能到达转移

靶器官[17]。基质金属蛋白酶(MMPs)是降解 ECM 最重要的蛋白水解酶[18]目前研究较多的是 MMP-2、
MMP-9 [19]。MMP9 属于明胶酶，能水解明胶蛋白、弹性蛋白等细胞外基质的主要成分[20]。大量研究证

明 MMP9 在肿瘤的侵袭和转移中有着重要的作用[21]。MMP-2 是目前发现的基质金属蛋白酶家族二十多

个种类中研究得最为广泛且最重要的一种侵袭性因子[22]，其在肿瘤细胞的浸润和转移、新生血管等恶性

特征中也发挥着十分重要的作用[23] [24]。有研究表明，MMP-2、MMP-9 在鼻咽癌细胞中表达量升高[18] 
[25]，并可促进细胞转移[26]。MMP1 也属于基质金属蛋白酶(matrix metalloproteinases, MMPs)家族，MMP1
消化 I、III 型胶原和蛋白多糖，使肿瘤细胞沿缺失的基底膜向周围组织浸润，促进癌细胞进一步侵袭和

转移[27]。有研究显示，MMP1 的高表达参与了鼻咽癌淋巴转移[28]，促进鼻咽癌的发病过程[29]。IL-2
由 Th1 细胞分泌，是调节免疫应答的重要细胞因子，已有抵抗病毒、细菌感染，抑制肿瘤细胞增殖分化

作用[30]。有关研究发现，IL-2 通过促进 T 细胞增殖，诱导 B 细胞分泌抗体，提高 T 细胞杀伤作用，增

强 NK 细胞活性，从而抑制肿瘤细胞活性作用[31]。研究结果发现[30]鼻咽癌患者血清 IL-2 水平明显低于

正常者。鼻咽癌患者的 IL-2 水平明显低于正常人组[32]。TNF-α 是一种促炎细胞因子，由单核细胞、巨

噬细胞及许多其他细胞如成纤维细胞和内皮细胞产生，其表达的异常一定程度上反映了机体免疫功能状

况[33]。在肿瘤中，TNF-α具有多种促肿瘤活性，如刺激细胞因子级联反应、纤维化反应和改变黏附受体

数量，同时它在化学致癌物诱导的早期癌变中亦发挥重要作用[34]。有研究表明[35]，TNF-α表达的升高

可反映鼻咽癌的严重程度。 
综上，本研究结果表明山豆根对鼻咽癌的治疗涉及葛根素(puerarin)、大豆苷(daidzin)、白蜡树素

(dimethylfraxetin)等活性成分以及 MMP9、肿瘤坏死因子(TNF-α)、MMP1、MMP2、IL2 等靶点，本研究

基于网络药理学和分子对接技术探讨山豆根抗鼻咽癌作用机制和物质基础，阐述了多成分、多靶点间的

复杂网络相互作用关系，为进一步开展动物模型实验提供了理论依据。 
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