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摘  要 

目的：基于网络药理学和分子对接探讨防风通圣散抗高脂血症的物质基础及其分子机制。方法：从TCMSP
和GeneCards数据库中筛选防风通圣散和高脂血症的靶点，并交互获得防风通圣散与高脂血症的共同靶

点。使用Cytoscape软件构建“中药–成分–共同靶点”网络及PPI网络，并筛选出其关键成分和核心靶

点。使用DAVID数据库对共同靶点进行GO和KEGG富集分析，通过Schrodinger Maestro软件对关键成分

与核心靶点进行分子对接验证。结果：筛选得到777个防风通圣散的靶点及3337个高脂血症靶点，两者

有290个共同靶点。“中药–成分–共同靶点”网络分析得出关键成分为槲皮素、木犀草素、山奈酚等；

PPI网络分析得出核心靶点为HSP90AA1、STAT3、AKT1、PIK3CA、PIK3CB、ESR1。GO富集分析主要

涉及对外源性刺激的反应、蛋白磷酸化等生物过程；KEGG富集分析主要涉及胰岛素抵抗–糖尿病并发症

中的胰腺癌症及脂质与动脉粥样硬化等。分子对接结果表明，关键成分和核心靶蛋白之间具有一定的结

合能力。结论：防风通圣散可能通过作用于STAT3、AKT1、PIK3CA等蛋白一定程度上干预高脂血症。 
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Abstract 
Objective: To explore the material basis and molecular mechanism of Fangfeng Tongsheng Powder 
in treating hyperlipidemia based on network pharmacology and molecular docking. Methods: The 
targets of Fangfeng Tongsheng Powder and hyperlipidemia were screened from the TCMSP and 
GeneCards databases, and the common targets of Fangfeng Tongsheng Powder and hyperlipidemia 
were obtained through interaction. The “Chinese medicine - component - common target” network 
and PPI network were constructed using Cytoscape software, and the key components and core tar-
gets were screened out. The common targets were subjected to GO and KEGG enrichment analysis 
using the DAVID database, and the molecular docking of key components and core targets was ver-
ified using the Schrodinger Maestro software. Results: 777 targets of Fangfeng Tongsheng Powder 
and 3337 targets of hyperlipidemia were screened, and 290 common targets were found. The “Chi-
nese medicine - component - common target” network analysis showed that the key components 
were quercetin, luteolin, kaempferol, etc. The PPI network analysis showed that the core targets 
were HSP90AA1, STAT3, AKT1, PIK3CA, PIK3CB, and ESR1. The GO enrichment analysis mainly in-
volved responses to external stimuli and protein phosphorylation, etc. The KEGG enrichment anal-
ysis mainly involved pancreatic cancer in insulin resistance-diabetes complications and lipid me-
tabolism and atherosclerosis. The molecular docking results indicated that the key components had 
good binding ability with the core target proteins. Conclusion: Fangfeng Tongsheng Powder may 
intervene in hyperlipidemia by acting on proteins such as STAT3, AKT1, and PIK3CA. 
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1. 引言 

高脂血症(Hyperlipidemia)作为血脂代谢紊乱的核心病理表现，是动脉粥样硬化性心血管疾病的独立

危险因素[1]。全球疾病负担研究显示，血脂异常已导致超过 400 万人过早死亡在中国，成人血脂异常总

体患病率高达 40.4%，且呈现年轻化趋势[2] [3]。尽管他汀类药物仍是临床一线用药，但肝毒性、肌病及

血糖代谢异常等不良反应限制了其长期应用，亟需从传统医学中发掘更安全的防治策略[4]。防风通圣散

源于金代《宣明论方》，由防风、荆芥、麻黄等多味中药组成，具“表里双解”之效，现代研究表明其可

通过调节脂质代谢、抑制炎症反应改善脂代谢紊乱[5]-[8]。临床循证证据证实，该方可缓解高脂血症，但

因其多成分、多靶点的作用特性，传统研究方法难以系统解析其深层机制。   
网络药理学作为“中药多靶点协同作用”研究的新范式，通过构建“化合物–靶点–通路–疾病”

多维网络，为阐释复方整体调控机制提供技术路径[9]。本研究整合筛选、靶点预测、PPI 网络分析及分子

对接技术，旨在系统鉴定防风通圣散的活性成分群及其潜在作用靶点并揭示核心靶点与高脂血症关键通
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路的交互作用网络，同时从分子互作层面阐明其调节胆固醇逆转运、脂肪酸氧化的调控机制，为经典名

方防治代谢性疾病的现代化研究提供科学依据。   

2. 资料与方法 

2.1. 防风通圣散活性成分及其作用靶点的搜集与筛选 

利用 TCMSP 数据库(https://tcmspe.com/)检索防风通圣散中 11 味中药(防风、川芎、当归、大黄、连

翘、桔梗、黄芩、麻黄、甘草、荆芥、栀子)的化学成分，并依据口服生物利用度(OB) ≥ 30%及类药性

(DL) ≥ 0.18 筛选出化合物；然后将筛选出的化合物复制在 Pubchem (https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/)
进行搜索，得到 SMILES 并将号码输入 SwissTargetPrediction (http://swisstargetprediction.ch/)进行靶点预

测。 

2.2. 获取高脂血症的靶点     

以“Hyperlipidemia”为检索词，在 GeneCards 数据库(https://www.genecards.org/)获得高脂血症的靶

点。 

2.3. “中药–成分–共同靶点”网络的构建及关键成分的筛选 

将两者靶点取交集后获得防风通圣散抗高脂血症的共同靶点，并绘制 Venn 图。最将中药、共同靶点

与其对应的成分导入 Cytoscape 软件，构建“中药–成分–共同靶点”网络，根据 degree 值筛选防风通

圣散抗高脂血症的关键成分。 

2.4. PPI 网络的构建及核心靶点的筛选     

将共同靶点提交至 STRING 数据库(https://cn.String-db.org/)进行分析，限定物种为人，最小互作阈值

设定为“highest confidence”(>0.9)，然后获得蛋白质互作(PPI)网络。然后将其 tsv 文件导入 Cytoscape 软

件中进一步可视化，并通过 CytoHubba 插件的 MCC 算法筛选核心靶点。 

2.5. GO 功能注释和 KEGG 通路富集分析     

本研究将共同靶点导入 DVAID 数据库，物种限定为人，P < 0.05 为筛选条件，进行 GO 生物过程

(BP)、分子功能(MF)、细胞成分(CC)和 KEGG 通路富集分析，并通过在线网站进行可视化。 

2.6. 分子对接验证       

利用 PyMoL2.4.0、软件对关键成分与核心靶蛋白进行 Schrodinger Maestro 分子对接，分析其结合亲

和力、结合部位和相互作用。通过 PDB 数据库(https://www.pdbus.org/)下载核心靶蛋白三维晶体结构作为

分子对接受体。然后通过 PubChem 数据库下载关键成分的 sdf2D 结构作为分子对接配体。之后利用

Schrodinger Maestro 软件将配体和受体进行分子对接。最后运用 Discovery STUDIO2019 软件将分子对接

结果进行可视化。 

3. 结果 

3.1. 防风通圣散的活性成分     

基于 TCMSP 数据库筛选防风通圣散的活性成分及相关文献报道有抗高脂血症的作用，故进行补充

后共获防风通圣散的 777 个靶点。表 1 中重点展示了防风通圣散类主要活性成分以及核心成分信息。 

https://doi.org/10.12677/tcm.2025.1410613
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Table 1. Active ingredients of Fangfeng Tongsheng Powder 
表 1. 防风通圣散活性成分 

TCMSP ID 化合物 口服利用度 类药性 中药 

MOL000098 quercetin 46.43 0.28 栀子、麻黄、连翘、荆芥、甘草 

MOL000006 luteolin 36.16 0.25 麻黄、连翘、桔梗、荆芥 

MOL000358 beta-sitosterol 36.91 0.75 麻黄、栀子、连翘、黄芩、甘草、防风、当归、大黄 

MOL000449 Stigmasterol 43.83 0.76 栀子、麻黄、荆芥 

MOL000422 kaempferol 41.88 0.24 麻黄、栀子、甘草、连翘 

MOL000173 wogonin 30.68 0.23 连翘、黄芩、防风 

3.2. 防风通圣散抗高脂血症的作用靶点    

运用 TCMSP 数据库对防风通圣散的活性成分进行靶点检索，删除重复值后共获得 777 个靶点。然

后利用 Genecards 数据库按 1.2 中筛选条件进行检索，最后获得疾病靶点 3337 个。最后将两者的靶点上

传至取交集并绘制韦恩图，详细见图 1。共获得防风通圣散干预高脂血症潜在靶点 290 个。 
 

 
Figure 1. Intersecting targets of Fangfeng Tongsheng Powder and hyperlipidemia 
图 1. 防风同圣散和高脂血症交集靶点 

3.3. PPI 网络分析     

利用 STRING 数据库对 290 个共同靶点进行 PPI 网络分析。然后将 tsv 文件导入 Cytoscape 软件中进

一步可视化，详细见图 2。利用插件通过 Degree 值进行核心基因的筛选。结果表明 HSP90AA1、STAT3、
AKT1、PIK3CA、PIK3CB、ESR1 为网络中的核心基因，即为防风通圣散抗高脂血症的核心靶点。 

3.4. “中药–成分–共同靶点”网络分析     

使用 Cytoscape 软件制作“中药–成分–共同靶点”网络，将多种中药、相关活性成分及靶点导入进

行可视化，详细见图三。同时表明核心成分为槲皮素(quercetin)、木犀草素(luteolin)、山奈酚(kaempferol)、
汉黄芩素(wogonin)。 
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Figure 2. PPI network of common targets 
图 2. 共同靶点的 PPI 网络图 

 

 
Figure 3. Herb-Component-Target network of Fangfeng Tongsheng Powder 
图 3. “中药–成分–共同靶点”图 
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3.5. GO 和 KEGG 富集分析 

将共同靶点导入 DAVID 分析，按照 P 值进行排序。生物功能(BP)富集前 7 名条目涉及：血管内皮生

长因子产生的阳性调节、白细胞细胞–细胞粘附、甲状腺发育、细胞对压力的反应、基因表达的阳性调

节、对外源性刺激的反应、神经元凋亡过程；细胞组分(CC)前 7 涉及：核、细胞内膜结合的细胞器、突

触前膜、层状足、细胞外泌体、细胞质、质膜外侧；分子功能(MF)前 7 个条目涉及：表皮生长因子受

体活性、成纤维细胞生长因子受体活性、血小板衍生生长因子 β 受体活性、蛋白结合、蛋白丝氨酸激

酶活性、泛素蛋白连接酶结合、胰岛素受体底物结合；KEGG 通路前 10 名通路包括：催乳素信号通路、

癌症的中心碳代谢、胰岛素抵抗–糖尿病并发症中的胰腺癌症、AGE-RAGE 信号通路癌症、神经营养

因子信号通路、内分泌抵抗 PD-L1 表达和 PD-1 检查点通路、前列腺癌、C 型凝集素受体信号通路、详

细见图 4。 
 

 
Figure 4. Enrichment analysis: (A, B) KEGG enrichment analysis; (C, D) GO enrichment analysis 
图 4. 富集分析：(A, B)为 KEGG 富集分析(C, D)为 GO 富集分析 

3.6. 分子对接 

将鉴定出的化合物与选定的蛋白质对接，以测量其结合亲和度，并分析其合理的结合模式。选取

degree 值较高的相关基因(HSP90AA1, STAT3, AKT1, PIK3CA)进行对接。其中 HSP90AA1 与 wogonin 对

接值为−5.994，STAT3 与 Alpinetin 对接值为−3.840，AKT1 与 kaempferol 对接值为−4.346，PIK3CA 与

Ammidin 对接值为−7.544，详细见图 5。  
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Figure 5. Molecular docking. (A) HSP90AA1 with wogonin; (B) STAT3 
with alpinetin; (C) AKT1 with kaempferol; (D) PIK3CA with ammidin 
图 5. 分子对接。(A) 为 HSP90AA1 与 wogonin；(B) 为 STAT3 与

Alpinetin；(C) 为 AKT1 与 kaempferol；(D) 为 PIK3CA 与 Ammidin 
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4. 讨论 

本研究运用网络药理学与分子对接方法，初步揭示了防风通圣散抗高脂血症可能存在的多成分、多

靶点、多通路协同作用机制。通过构建“中药–成分–靶点–通路”多维网络，提示防风通圣散可能通

过调控脂质代谢、炎症反应及胰岛素信号通路中的关键靶点(如 STAT3、AKT1、PIK3CA 等)，参与干预

高脂血症的病理进程，为传统复方的现代化研究提供了科学范式。多成分协同是防风通圣散发挥药效的

物质基础[10]。网络分析筛选出槲皮素(quercetin)、木犀草素(luteolin)、山奈酚(kaempferol)和汉黄芩素

(wogonin)等潜在活性成分，这些成分已被报道具有调节脂代谢的作用。例如，槲皮素可抑制肝脏胆固醇

合成并促进脂肪酸 β-氧化[11]；木犀草素通过激活 AMPK 通路减少脂质蓄积[12]；山奈酚则可能通过调

节 PPARγ 表达改善胰岛素抵抗[13]。这些成分在复方中通过“成分–靶点”网络形成协同效应，如槲皮

素作用于 AKT1 和 STAT3，山奈酚靶向 PIK3CA，汉黄芩素结合 HSP90AA1，覆盖了脂代谢调控中的多

个关键节点，体现了中药多成分协同作用的特点。 
核心靶点群揭示防风通圣散干预高脂血症的关键机制，PPI 网络分析识别出 HSP90AA1、STAT3、

AKT1、PIK3CA 等 6 个核心靶点，这些靶点主要涉及脂代谢与炎症调控过程。STAT3 作为炎症与脂质代

谢的交汇点，其异常激活可促进肝脏脂质合成[14]。防风通圣散成分(如木犀草素)可能通过抑制 STAT3 磷

酸化，阻断 IL-6/JAK/STAT3 通路，减轻高脂血症相关的慢性炎症[15]。AKT1/PIK3CA 是胰岛素信号通

路的核心调控者。研究显示，防风通圣散成分(如山奈酚)可能激活 PI3K/AKT 通路，增强胰岛素敏感性，

进而改善高脂血症伴随的糖脂代谢紊乱。HSP90AA1 作为分子伴侣，参与多种代谢相关蛋白的稳定。汉

黄芩素与之结合可能调节 LXR、PPARα等核受体功能，促进胆固醇逆转运[16]。分子对接结果提示上述

相互作用在结构上具有可行性，为靶点调控提供了一定的结构生物学依据。 
通路富集突显防风通圣散对代谢–炎症网络的整体调节，防风通圣散可能通过胰岛素抵抗通路、脂质与

动脉粥样硬化通路以及 AGE-RAGE 信号通路等多条途径干预高脂血症，其一，胰岛素抵抗通路靶点富集于

IRS1/PI3K/AKT 信号轴，与临床研究证实的防风通圣散降低 LDL-C 效应相呼应，提示其可能通过改善胰岛

素敏感性间接调节血脂[17]。其二，脂质与动脉粥样硬化通路，关键靶点(如 AKT1、STAT3)参与泡沫细胞

形成、血管内皮炎症等过程，揭示了防风通圣散抗动脉粥样硬化的潜在机制[18]。其三，AGE-RAGE 信号

通路，该通路与氧化应激和血管损伤密切相关，防风通圣散成分槲皮素、山奈酚等可通过清除自由基抑制

AGEs 形成，延缓高脂血症血管并发症[19]。此外，GO 分析显示靶点显著富集于“对外源性刺激的反应”

“蛋白磷酸化”等生物过程，提示防风通圣散可能通过增强机体应激适应能力，参与维持脂代谢稳态。 
本研究基于计算模拟方法，初步阐释了防风通圣散可能通过槲皮素、山奈酚等活性成分，协同调控

STAT3/AKT1/PIK3CA 等靶点，干预胰岛素抵抗[20]、炎症反应及胆固醇代谢通路，从而改善高脂血症的

分子网络机制。然而，本研究结果主要依赖于公共数据库和算法预测，尚未经过实验验证，存在一定的

局限性。未来研究可结合代谢组学与体内外实验，进一步验证复方成分的药效作用及动态贡献；针对核

心靶点开发定向递送系统，也有助于提升防风通圣散的精准治疗潜力。本研究为经典名方防治代谢性疾

病提供了从“整体调控”到“靶点验证”的方法学参考，但相关机制仍需深入探索。 
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