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摘　 要　
 

目的:基于网络药理学及分子对接技术研究桂枝芍药知母汤治疗类风湿关节炎合并间质性肺疾病(RA-ILD)的作用机
制,为后续机制研究奠定理论基础。 方法:通过中药系统药理学数据库与分析平台检索并筛选桂枝芍药知母汤中各药材的有效成
分及其作用靶点,将作用靶点基因进行相应的标准化处理。 应用 GeneCard 数据库、PharmGkb 数据库以及人类孟德尔遗传综合数
据库等获得疾病靶基因。 将药物及疾病的潜在作用靶基因取交集,以韦恩图形式进行可视化展示,通过 Cytoscape

 

3. 8. 0 软件筛
选并构建“药物有效成分-疾病核心靶点”网络,于 STRING 数据库构建蛋白质-蛋白质相互作用(PPI)网络,通过基因本体(GO)功
能富集和京都基因与基因组百科全书(KEGG)通路富集进行分析。 将药物主要有效成分及核心作用靶点采用 Vina 软件进行分
子对接验证。 结果:通过数据库共筛选得到桂枝芍药知母汤治疗 RA-ILD 的有效成分 141 个及靶点 166 个,主要活性成分包括槲
皮素、山柰酚和木犀草素等,通过 PPI 网络拓扑结构筛选关键基因,共得到信号转导及转录激活因子 3(STAT3)、蛋白激酶 B(Akt)1、
丝裂原激活的蛋白激酶(MAPK)1 和 MAPK3 等 17 个核心靶基因。 GO 功能富集分析共得到 2

 

762 条富集结果,其中生物过程
2

 

467 个,细胞组分 87 个,分子功能 208 个。 经过 KEGG 通路富集分析共得到 170 条通路,白细胞介素 17 信号通路、肿瘤坏死因子
信号通路、磷脂酰肌醇 3 激酶-Akt 信号通路和 JAK 激酶-STAT 信号通路等是其主要涉及的通路。 最终分子对接结果提示,药物中
主要有效成分能够分别与关键的核心靶点结合并展现出较好的亲和力。 结论:桂枝芍药知母汤通过多靶点治疗 RA-ILD,同时涉
及多条信号通路以及生物学过程,其主要有效成分槲皮素、木犀草素、山柰酚和汉黄芩素与核心靶点 STAT3、Akt1、MAPK1 和
MAPK3 等结合可能是发挥作用的重要机制之一。
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ABSTRACT 　 OBJECTIVE:
 

To
 

probe
 

into
 

the
 

mechanism
 

of
 

Guizhi
 

Shaoyao
 

Zhimu
 

decoction
 

in
 

the
 

treatment
 

of
 

rheumatoid
 

arthritis-interstitial
 

lung
 

disease
 

( RA-ILD )
 

based
 

on
 

network
 

pharmacology
 

and
 

molecular
 

docking
 

technology,
 

so
 

as
 

to
 

lay
 

the
 

theoretical
 

foundation
 

for
 

the
 

follow-up
 

mechanism
 

research.
 

METHODS:
 

Traditional
 

Chinese
 

medicine
 

systems
 

pharmacology
 

database
 

and
 

analysis
 

platform
 

was
 

used
 

to
 

search
 

the
 

effective
 

components
 

and
 

target
 

genes
 

of
 

Guizhi
 

Shaoyao
 

Zhimu
 

decoction.
 

Corresponding
 

standardized
 

treatment
 

was
 

performed
 

on
 

the
 

target
 

genes.
 

GeneCard,
 

PharmGkb
 

and
 

Online
 

Mendelian
 

Inheritance
 

in
 

Man
 

databases
 

were
 

used
 

to
 

obtain
 

the
 

target
 

genes
 

of
 

diseases.
 

Potential
 

target
 

genes
 

of
 

drugs
 

and
 

diseases
 

were
 

intersected
 

and
 

visualized
 

in
 

the
 

form
 

of
 

Venn
 

diagram.
 

Cytoscape
 

3. 8. 0
 

software
 

was
 

used
 

to
 

screen
 

and
 

construct
 

the
 

“drug
 

active
 

components-disease
 

core
 

targets”
 

network,
 

and
 

the
 

protein-protein
 

interaction
 

(PPI)
 

network
 

was
 

constructed
 

in
 

STRING
 

database.
 

Analysis
 

was
 

performed
 

by
 

gene
 

ontology
 

( GO )
 

functional
 

enrichment
 

and
 

Kyoto
 

encyclopedia
 

of
 

genes
 

and
 

genomes
 

( KEGG )
 

pathway
 

enrichment.
 

The
 

main
 

active
 

components
 

and
 

core
 

targets
 

of
 

the
 

drug
 

were
 

verified
 

by
 

molecular
 

docking
 

using
 

Vina
 

software.
 

RESULTS:
 

A
 

total
 

of
 

141
 

active
 

components
 

and
 

166
 

targets
 

of
 

Guizhi
 

Shaoyao
 

Zhimu
 

decoction
 

in
 

the
 

treatment
 

of
 

RA-ILD
 

were
 

screened
 

through
 

the
 

database.
 

The
 

main
 

active
 

components
 

included
 

quercetin,
 

kaempferol
 

and
 

luteolin.
 

A
 

total
 

of
 

17
 

core
 

target
 

genes
 

including
 

signal
 

transducer
 

and
 

activator
 

of
 

transcription
 

3
 

( STAT3),
 

protein
 

kinase
 

B
 

( Akt) 1,
 

mitogen-activated
 

protein
 

kinase
 

( MAPK) 1
 

and
 

MAPK3
 

were
 

identified
 

by
 

PPI
 

network
 

topology
 

screening.
 

A
 

total
 

of
 

2
 

762
 

enrichment
 

results
 

were
 

obtained
 

by
 

GO
 

enrichment
 

analysis,
 

including
 

2
 

467
 

biological
 

processes,
 

87
 

cellular
 

components
 

and
 

208
 

molecular
 

functions.
 

After
 

KEGG
 

pathway
 

enrichment
 

analysis,
 

a
 

total
 

of
 

170
 

pathways
 

enrichment
 

results
 

were
 

obtained,
 

mainly
 

interleukin-17
 

signaling
 

pathway,
 

tumor
 

necrosis
 

factor
 



·1158　 ·
 

Evaluation
 

and
 

analysis
 

of
 

drug-use
 

in
 

hospitals
 

of
 

China
 

2022
 

Vol. 22
 

No. 10 中国医院用药评价与分析　 2022 年第 22 卷第 10 期

signaling
 

pathway,
 

phosphatidylinositol
 

3-kinase-Akt
 

signaling
 

pathway
 

and
 

JAK
 

kinase-STAT
 

signaling
 

pathway.
 

The
 

final
 

docking
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

main
 

active
 

components
 

could
 

bind
 

to
 

the
 

key
 

core
 

targets
 

and
 

showed
 

good
 

affinity.
 

CONCLUSIONS:
 

Guizhi
 

Shaoyao
 

Zhimu
 

decoction
 

can
 

treat
 

RA-ILD
 

through
 

multiple
 

targets,
 

involving
 

multiple
 

signaling
 

pathways
 

and
 

biological
 

processes.
 

The
 

combination
 

of
 

quercetin,
 

luteolin,
 

kaempferol
 

and
 

wogonin
 

with
 

STAT3,
 

Akt1,
 

MAPK1
 

and
 

MAPK3
 

may
 

be
 

one
 

of
 

the
 

important
 

mechanisms.
KEYWORDS　 Guizhi

 

Shaoyao
 

Zhimu
 

decoction;
 

Interstitial
 

lung
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　 　 类风湿关节炎(rheumatoid
 

arthritis,RA)是一种慢性、全身

性自身免疫性疾病,以多关节对称性肿胀、疼痛等为主要临床

表现,而肺部受累为其关节外常见表现,约发生在 60% ~ 80%
的 RA 患者中,可导致间质性肺疾病( interstitial

 

lung
 

disease,
ILD) [1-4] 。 据相关报道,ILD 是 RA 患者死亡的重要原因,其发

病机制可能与肺间质有丰富的结缔组织以及充足的血液供应

有关[5-8] 。 目前,RA-ILD 尚无特异性的治疗药物,常见的为慢

作用抗风湿药联合糖皮质激素或抗纤维化药物,但其不良反

应有时让患者难以接受[3] 。 故仍需积极探索治疗 RA-ILD 的

有效药物以及研究其作用机制,以更好地治疗该病。
从中医学来讲,RA 属于“痹证”范畴,风寒湿等邪气侵袭

是发病的主要原因之一,以关节肿痛、僵硬不适为主要症状,
应为外痹;ILD 属于“肺痹”范畴,主要发病原因之一为肺、脾、
肾亏虚,症状以咳嗽、喘息、活动后加重为主,应为内痹,故

RA-ILD 属于内外合痹。 桂枝芍药知母汤囊括了肢体痹与肺

痹的治疗, 充分体现了内外合痹的证治思想, 故可用于

RA-ILD 的治疗。 现代药理学研究结果显示,桂枝芍药知母汤

可降低Ⅱ型胶原诱导关节炎大鼠模型血清中肿瘤坏死因子

(TNF)α、白细胞介素( IL) 1β、IL-6、IL-17 和基质金属蛋白酶

(MMP)等水平,诱导滑膜成纤维细胞凋亡等[9] 。 而 TNF-α、
IL-17 和 IL-1β 等在 RA-ILD 的发生发展中起着重要作用,尤其

是在成纤维细胞中[10-12] 。 本课题组在临床实践中发现,应用

桂枝芍药知母汤治疗 RA-ILD 的疗效良好,可改善患者肢体关

节肿痛、咳嗽和喘息等症状,但其具体作用机制未知。 目前,
有不少研究报道应用网络药理学及分子对接相结合的生物信

息学方法,可预测中药复方的活性成分、作用靶点以及潜在的

作用机制[13-15] 。 故本研究运用网络药理学及分子对接技术对

桂枝芍药知母汤治疗 RA-ILD 的潜在作用机制进行全面探讨,
为后期的实验研究以及临床推广应用奠定基础。
1　 资料与方法
1. 1　 药物有效成分收集与潜在作用靶点预测

通过中药系统药理学数据库与分析平台( TCMSP)检索桂

枝芍药知母汤的有效成分和潜在作用靶点。 应用平台中

“Igredient”功能选项,查找复方中的有效成分,同时将口服生

物利用度(OB)、类药性( DL)各设为≥30%、≥0. 18 作为筛选

条件;运用平台中“ Related
 

Targets”功能选项查找其所对应的

作用靶点。 运用“ PERL”软件及脚本对所获得的药物成分及

作用靶点进行合并。 借助于 Uniprot 数据库将靶点基因名称

进行标准化处理,以便后续研究。
1. 2　 RA-ILD 潜在致病靶点筛选

将 RA-ILD 的英文全称作为关键词,分别从以下数据库对

RA-ILD 潜在致病靶点基因进行搜索并将结果导出:GeneCard

数据库 [筛选条件设为相关得分 ( Relevance
 

score) ≥ 1] 及

PharmGkb、人类孟德尔遗传综合数据库( OMIM)、治疗靶点数

据库(TTD)和 DrugBank 数据库。 应用 R×64
 

4. 0. 2 软件将导

出的结果取并集,并绘制可视化的韦恩图。
1. 3　 药物-疾病潜在作用靶点的整理

应用 R×64
 

4. 0. 2 软件将“1. 1”项和“1. 2”项中最终所获

结果进行整理,并取交集,绘制韦恩图。
1. 4　 构建药物成分-疾病靶点调控网络图

应用 Cytoscape
 

3. 8. 0 软件将“1. 3”项中的结果构建网络

调控图。 本研究的调控网络图分为 2 个部分,周边圆形代表

中药化学成分,中心网格代表疾病靶基因。 网格中节点大小

代表与相连中药化学成分的数目,若节点越大,则说明与该基

因相连的成分越多。 周边圆形代表不同药物所含成分。 用边

来表示药物成分与疾病靶点之间的相互关系,同时依据网络

度值(degree)的大小进行分类。
1. 5　 构建蛋白质-蛋白质相互作用(PPI)网络与筛选核心基因

运用 STRING 数据库,设置物种条件为人,将“1. 3”项中药

物与疾病潜在作用靶点交集基因构建 PPI 网络图,并下载 TSV
格式文件。 在上述操作中,设置置信度(high

 

confidence)≥0. 9,
同时隐藏断开节点。 运用 Cytoscape

 

3. 8. 0 软件中的 CytoNCA
插件对节点属性进行评分,包括 “ Degree

 

centrality” ( DC)、
“Betweenness

 

centrality” ( BC)、 “ Closeness
 

centrality” ( CC)、
“Eigenvector

 

centrality” ( EC)、 “ Network
 

centrality” ( NC ) 和

“Local
 

average
 

connectivity” ( LAC)。 具有高 DC、BC、CC、EC、
NC 和 LAC 值的节点,意味着其在网络中起着非常重要的作

用。 基于上述评分结果,筛选每个评分大于中位数的基因作

为核心基因,并进行 2 次筛选,最终获得网络核心基因[16] 。
1. 6　 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

在富集分析中,P
 

value<0. 05,Q
 

value<0. 05。 将 GO 富集

结果中富集最高的前 10 项和 KEGG 通路富集结果中富集最

高的前 30 项以可视化图形表示出来。
1. 7　 药物主要有效成分-关键核心靶点基因分子对接验证

从 PubChem 数据库下载桂枝芍药知母汤主要有效成分的

小分子配体 2D 结构,通过应用 ChemOffice 软件转化为 3D 结

构。 关键靶点基因的大分子蛋白受体从 PDB 数据库中获取,其
中所含的小分子配体和水分子由 Pymol 软件去除,通过

AutoDockTools 进行预处理(包括加氢等)。 采用 Vina 软件将大

分子受体与小分子配体进行分子对接,同时分析其结合活性。
2　 结果
2. 1　 桂枝芍药知母汤有效成分筛选与靶点预测

通过 TCMSP 数据库进行搜索共获得 201 个有效成分,其中
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桂枝 7 个,白芍 13 个,甘草 92 个,麻黄 23 个,生姜 5 个,白术

7 个,知母 15 个,防风 18 个,附子 21 个;同时,共获得 3
 

018 个

预测靶点。 将有效成分及靶点预测文件采用“PERL”软件及其

脚本进行合并,应用 Uniprot 数据库及 “ PERL” 软件进行标

准化注释、删除无效及重复靶点,最终获得 237 个作用靶点。
2. 2　 桂枝芍药知母汤-RA-ILD 共同靶点筛选

通过 GeneCard 数据库、PharmGkb 数据库、OMIM 数据库、
DrugBank 数据库及 TTD 数据库分别获得 RA-ILD 潜在致病靶

点 2
 

008、402、0、0 及 6 个,共获得 2
 

293 个 RA-ILD 潜在致病靶

基因。 经过整理、分析,得到 166 个“药物-疾病”的潜在共同

作用靶点,见图 1。
2. 3　 有效成分-核心靶点网络分析

活性成分-核心靶点网络图见图 2。 由图 2 可知,有效成

分-核心靶点共有 307 个节点,其中来源于化合物的有 141 个,
　 　 　

图 1　 桂枝芍药知母汤-RA-ILD 潜在共同作用靶点韦恩图
Fig

 

1　 Venn
 

diagram
 

of
 

potential
 

interaction
 

targets
 

of
 

Guizhi
 

Shaoyao
 

Zhimu
 

decoction-RA-ILD

来源于基因的有 166 个。 有效成分的 degree 越高,可能在桂

枝芍药知母汤治疗 RA-ILD 中发挥重要作用。 排序结果显示,
槲皮素(quercetin)、木犀草素(luteolin)、山柰酚(kaempferol)和
汉黄芩素(wogonin)的 degree 较高(degree≥30)。

图 2　 活性成分-核心靶点网络图
Fig

 

2　 Network
 

diagram
 

of
 

active
 

components-core
 

targets

2. 4　 PPI 网络及核心基因预测

运用 STRING 数据库构建 PPI 网络,见图 3。 利用网络拓

扑结构筛选关键基因时,第 1 次筛选条件分别为 BC≥57. 49,
CC≥0. 18,DC≥7. 5,EC≥0. 04,LAC≥3. 1,NC≥4,筛选结果共

显示 48 个节点,313 条边,得到 48 个核心基因;第 2 次筛选条件

分别为 BC≥14. 97,CC≥0. 55,DC≥11,EC≥0. 11,LAC≥5. 52,
NC≥6. 94,筛选结果显示 17 个节点,89 条边,得到 17 个核心基

因,包括信号转导及转录激活因子 3(STAT3)、蛋白激酶 B(Akt)1、
丝裂原激活的蛋白激酶( MAPK) 1 和 MAPK3 等,见图 4。
2. 5　 GO 功能富集分析和 KEGG 通路富集分析

经 GO 功能富集分析共得到 2
 

762 个富集结果,其中生物

过程( BP)2
 

467 个,其中对氧化应激反应、对营养水平的反应

及对脂多糖的反应等是其主要生物调节过程;细胞组分( CC)
87 个,分子功能(MF)208 个,见图 5。 经 KEGG 通路富集分析

共得到 170 条通路富集结果,主要包括 IL-17 信号通路、TNF
信号通路、Th17 细胞分化、磷脂酰肌醇 3 激酶 / 蛋白激酶 B
( PI3K-Akt)信号通路和 JAK 激酶-信号转导及转录激活因子

( JAK-STAT)信号通路等,提示桂枝芍药知母汤可能通过上

　 　 　 　

图 3　 PPI 网络
Fig

 

3　 PPI
 

network

述通路发挥对 RA-ILD 的治疗作用,见图 6—7。
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图 4　 核心基因筛选

Fig
 

4　 Screening
 

of
 

core
 

genes

图 5　 GO 功能富集分析

Fig
 

5　 Go
 

function
 

enrichment
 

analysis

图 6　 KEGG 通路富集分析

Fig
 

6　 KEGG
 

pathway
 

enrichment
 

analysis
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图 7　 JAK-STAT 信号通路图
Fig

 

7　 Signal
 

path
 

diagram
 

of
 

JAK-STAT

2. 6　 有效成分-核心基因分子对接

选取 degree≥30 的药物有效成分(槲皮素、木犀草素、山柰

酚和汉黄芩素),分别与前 4 位核心基因 STAT3、Akt1、MAPK1
和 MAPK3 进行分子对接,结果显示,槲皮素、木犀草素、山柰

酚和汉黄芩素分别与 STAT3、Akt1、MAPK1 和 MAPK3 的结合

能均≤-29. 26
 

kJ / mol,显示出良好的结合力,见表 1、图 8。
表 1　 中药有效成分与核心靶基因的分子对接结果

Tab
 

1　 Molecular
 

docking
 

results
 

of
 

effective
 

components
 

of
 

traditional
 

Chinese
 

medicine
 

and
 

core
 

target
 

genes

有效成分
结合能量 / (kJ / mol)

STAT3 Akt1 MAPK1 MAPK3
槲皮素 -31. 77 -37. 62 -37. 20 -39. 29
木犀草素 -32. 60 -31. 77 -38. 04 -33. 86
山柰酚 -32. 19 -35. 53 -37. 20 -33. 86
汉黄芩素 -31. 77 -34. 69 -36. 37 -31. 35

A. 槲皮素与 STAT3;B. 槲皮素与 Akt1;C. 槲皮素与 MAPK1;
D. 槲皮素与 MAPK3

A. quercetin
 

and
 

STAT3;B. quercetin
 

and
 

Akt1;
C. quercetin

 

and
 

MAPK1;D. quercetin
 

and
 

MAPK3
图 8　 有效成分与核心靶基因的分子对接图(部分)

Fig
 

8　 Molecular
 

docking
 

diagram
 

of
 

active
 

ingredients
 

and
 

core
 

target
 

genes
 

(part)

3　 讨论
本研究结果显示,桂枝芍药知母汤的有效成分包括槲皮

素、木犀草素和山柰酚等。 相关研究结果显示,槲皮素可通

过作用于多种细胞因子、生长因子以及相关信号通路等发挥

抗肺纤维化作用[17-18] 。 宋占帅[19] 的研究结果显示,木犀草

素具有抑制肺纤维化的作用。 龚国清等[20] 的研究结果显示,
木犀草素可降低肺纤维化大鼠肺组织中羟脯氨酸含量以及

转化生长因子-β1
 

mRNA 的表达水平,延缓肺组织纤维化的

进展。 相关报道显示,抗氧化、抗炎及增强机体免疫功能等

为山柰酚的主要功效[21] 。 故推测槲皮素、木犀草素和山柰酚

等有效成分在桂枝芍药知母汤治疗 RA-ILD 中发挥重要作用。
本研究通过 PPI 网络拓扑分析后预测出 STAT3、Akt1 和

MAPK1 等 17 个核心靶基因。 转录调节因子 STAT3 在成熟组

织功能中起着关键作用,包括抑制炎症和免疫反应,STAT3 激

活可促进 RA 成纤维细胞样滑膜细胞的增殖,在肺纤维化发病

机制中也发挥重要作用[22-23] 。 Kuuliala 等[24] 的研究结果发现,
RA 患者中的单核细胞脂多糖( LPS) 激发后可促使 Akt 的活

化,并与疾病的活动程度相关。 因 MAPK1(ERK2)属于炎症和

免疫反应的调节因子,参与了 RA-ILD 的发生[25-26] 。 由此,可
推测 STAT3、Akt1 和 MAPK1 等核心靶基因在 RA-ILD 的发生

发展中发挥重要作用,可能是治疗 RA-ILD 的潜在靶点。
GO 功能富集分析结果显示,RA-ILD 的发病机制可能涉及

氧化应激反应、营养水平的反应和脂多糖的反应等生物过程。
氧化应激是 RA 病理生理学的重要组成部分,在自身免疫性疾

病中,免疫应答与内源性 / 外源性抗原的相互作用导致活性氧

的产生,氧化应激过程可能与炎症和加速关节破坏呈正相

关[27] 。 相关研究结果表明,动物模型中异常的抗氧化活性加

剧了肺纤维化,活性氧产生的细胞外基质降解产物可通过影响

上皮细胞、间充质细胞和炎症细胞活性来促进纤维化,在肺纤维

化患者的肺中也发现了氧化应激的标志物[28] 。 若作为抗氧化

剂辅助因子之一的营养素长期缺乏或与感染相结合可削弱免疫

反应,进而引起炎症介质以及免疫细胞群的增多[29] 。 LPS 可诱

导释放 IL-6、IL-1β 和 TNF-α 等炎症细胞因子,激活下游炎症相

关信号通路[30-31] 。 MAPK 信号通路包括细胞外信号相关激酶

(ERK)1 / 2、p38MAPK 和 c-Jun
 

NH2 末端激酶(JNK)等,也已被

证明与 LPS 诱导的炎症反应有关,可诱发 RA-ILD[32-33] 。
KEGG 通路富集分析结果显示,桂枝芍药知母汤治疗
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RA-ILD 的作用机制可能与调控 IL-17、 PI3K-Akt、 TNF 以及

JAK-STAT 等信号通路表达密切相关。 相关临床研究结果显

示,IL-17 在 RA-ILD 患者血清中的含量明显高于单纯的 RA 患

者以及健康对照组,同时与肺功能具有一定的相关性[34] 。 菅

向东[35] 的研究结果显示,RA-ILD 患者血清中 TNF-α 表达水平

明显升高,同时在肺纤维化大鼠肺组织中 TNF-α
 

mRNA 表达

水平显著高于对照组。 据相关报道, 趋化因子配体中的

CXCL16 和 CXCR6 在器官纤维化中起着关键作用,而 RA-ILD
患者血清可溶性 CXCL16 水平显著升高,并与肺纤维化的严重

程度相关,这与 CXCL16 / CXCR6 轴通过 PI3K-Akt-FOXO3a 信

号通路促进 MRC-5 细胞增殖和胶原生成有关[36] 。 在本病发

生、发展中,若 JAK-STAT 信号通路功能失调,可持续释放

MMP,使异常免疫细胞表达增多、凋亡软骨细胞增加,从而诱

发疾病,甚至加速病情进展[37] 。 分子对接结果显示,槲皮素、
木犀草素、山柰酚和汉黄芩素分别与 STAT3、Akt1、MAPK1 和

MAPK3 相结合后,均展现出具有良好的亲和力,这也充分验证

了本研究的成果。
本研究预测了桂枝芍药知母汤治疗 RA-ILD 的可能作用

机制,其涉及多靶点以及多条信号通路,为后期进一步的实验

研究以及临床推广应用奠定了基础,也为医者应用桂枝芍药知

母汤治疗 RA-ILD 提供了一定的依据。 但本研究仍存在一定

局限性,有待相关基础实验进行验证。
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化学计量学方法被广泛应用于中药研究领域,而后利用色谱技

术结合化学计量法开发和评价中药逐渐引发热度。 郑振兴

等[16] 通过指纹图谱结合化学计量学方法得到表征佛手不同产

地质量差异的标志物;林丽等[17] 通过指纹图谱结合化学计量

学筛选出造成旋覆花产地差异的标记性成分;施文婷等[18] 通

过指纹图谱结合化学计量学比较野菊花不同规格样品的图谱

信息来评价质量;朱环等[19] 通过 HPLC 联合聚类分析和多元

统计分析评价白及药材不同批次的质量;姚晓艳等[20] 通过指

纹图谱结合化学计量法对多批次黄连药材质量进行综合评价。
越来越多的研究结果表明,将 HPLC 指纹图谱与化学计量学方

法结合可有效评价中药材或饮片不同产地、不同批次及不同规

格等的质量优劣,本研究建立的黄连质量评价方法可以为上述

8 首含黄连的中医经典名方为代表的中医处方选择药材原料

提供参考,以促进中药临床疗效的充分发挥。
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