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Abstract
BACKGROUND
Network pharmacology integrates information such as 
drugs, targets, and diseases, effectively elucidating the 
potential interaction between multiple components of 
traditional Chinese medicine and multiple targets of diseases. 
However, in many network pharmacology studies, the effect 
of traditional Chinese medicine on disease targets is often 
emphasized, while the effect of the gut microbiota on disease 
targets is ignored. The inclusion of the gut microbiota in the 
study of network pharmacology can contribute a new idea 
for the multi-component, multi-target, and multi-approach 
study of traditional Chinese medicine.

AIM
To explore the possible molecular mechanism of Baohe 
Wan in the treatment of diarrhea with gastrointestinal food 
stagnation syndrome combined with intestinal flora disorder 
through network pharmacology.

METHODS
The active ingredients and corresponding targets of Baohe 
Wan were screened based on the TCMSP and BATMAN-
TCM databases. The GeneCards database was used to 
search related targets of diarrhea with gastrointestinal 
food stagnation syndrome and intestinal flora, and Venny 
platform was used to screen common targets of active 
ingredients and diseases. Cytoscape 3.9.1 was used to build 
disease-target-compound networks to screen effective targets 
for drug target and disease target interactions. The STRING 
database was used to construct the protein-protein interaction 
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(PPI) network. The effective targets were analyzed using 
Gene Ontology (GO) function and Kyoto Encyclopedia of 
Genes and Genomes (KEGG) pathway enrichment analysis 
based on the DAVID database.

RESULTS
A total of 549 chemical constituents were collected. According 
to OB ≥ 30% and DL ≥ 0.18, 45 active constituents 
were obtained, including quercetin, cortin, scutellarin, 
kaempferol, naringenin, etc. Venn diagram shows that there 
are 259 possible protein targets in the active ingredients of 
Baohe Wan, 34 targets that have effects on diarrhea with 
gastrointestinal food stagnation syndrome, 66 targets that 
have effects on intestinal flora, and 11 common targets, 
among which PTGS2, TNF, TP53, ICM1, and IL10 are key 
targets. A total of 121 biological processes were obtained 
through GO function enrichment analysis, and 49 pathways 
were obtained through KEGG pathway enrichment 
screening, including the TNF signaling pathway, IL-17 
signaling pathway, NF-κB signaling pathway, etc.

CONCLUSION
The preliminary screening and prediction by network 
pharmacology suggested that Baohe Wan may improve 
diarrhea with gastrointestinal food stagnation syndrome 
combined with intestinal flora disorder through multiple 
ways and targets.

© The Author(s) 2023. Published by Baishideng Publishing 
Group Inc. All rights reserved.
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摘要
背景
网络药理学整合了药物、靶点、疾病等信息, 能够高
效地阐明中药多组分和疾病多靶点之间的潜在作用
关系. 然而在许多网络药理学研究中, 往往只注重中
药对疾病靶点的作用, 而忽视肠道菌群对疾病靶点的
作用. 将肠道菌群纳入网络药理学的研究中, 可为中
药多成分-多靶点-多途径贡献了一种新思路.

目的
采用网络药理学方法, 探讨保和丸治疗食滞胃肠证泄
泻合并肠道菌群失调的可能分子机制.

方法
通过TCMSP、BATMAN-TCM等数据库, 结合文献
筛选出保和丸活性成分及相应靶点. 通过GeneCards
数据库检索食滞胃肠证泄泻、肠道菌群的相关靶
点, Venny平台筛选活性成分与疾病的共同靶点. 
Cytoscape 3.9.1软件构建疾病-靶点-化合物网络, 筛
选药物靶点、肠道菌群靶点和疾病靶点相互作用的
有效靶点. STRING数据库构建蛋白质-蛋白质相互
作用(protein-protein interaction, PPI)网络. 利用DAVID
数据库对有效靶点进行基因本体(Gene Ontology, 
GO)功能分析及京都基因与基因组百科全书(Kyoto 
Encyclopedia of Genes and Genomes, KEGG)通路富集
分析.

结果
共收集549种化学成分, 根据OB≥30%及DL≥0.18, 共
得到45个活性成分, 包括槲皮素、皮素、汉黄芩素、

山奈酚、柚皮素等. Venn图显示保和丸活性成分中对
应259个可能蛋白靶点, 与食滞胃肠证泄泻存在作用的
靶点有34个, 与肠道菌群存在作用的有66个, 三者共同
的靶点数为11个, 其过氧化物合酶2(peroxide synthase 2, 
PTGS2)、肿瘤坏死因子(tumor necrosis factor, TNF)、
肿瘤蛋白P53(oncoprotein P53, TP53)、细胞间粘附分
子-1(intercellular adhesion molecule-1, ICM1)、白介素
10(interleukin-10, IL-10)为关键靶点. GO功能富集分析
得到121个生物过程, KEGG通路富集筛选得到49条通
路, 包括TNF信号通路、 白介素17(interleukin-17, IL-
17)信号通路、NF-κＢ信号通路等.

结论
通过网络药理学的初步筛选及预测, 保和丸可能通过
多途径、多靶点改善食滞胃肠证泄泻合并肠道菌群
失调.

© The Author(s) 2023. Published by Baishideng Publishing 
Group Inc. All rights reserved.
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核心提要: 中药、疾病及肠道菌群之间存在复杂的相互

作用, 网络药理学可在三者之间找到一个结合点. 基于

网络药理学技术研究显示, 保和丸治疗食滞胃肠泄泻的

作用机制可能与调节肠道微生态, 恢复肠道黏膜免疫功

能、修复机械屏障损伤、抑制炎症反应激活等有关.

文献来源: 谌欢, 何云山, 何草芳, 毛婧, 周建军, 彭国茳. 保和丸治疗食滞胃
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0  引言

食滞胃肠证泄泻是中医泄泻常见的六大证型之一, 发病

率仅次于湿热证, 好发人群以小儿和脾胃功能不佳者为

主, 是导致儿童营养不良、影响生长发育的重要原因, 
也是影响脾胃功能不佳人群生活质量的常见因素[1]. 保
和丸出自《丹溪心法》, 是治疗食滞胃肠证泄泻的经典

方剂, 由山楂、神曲、莱菔子、半夏、连翘、陈皮、茯

苓组成. 山楂为君药, 善消肉食油腻之积; 神曲与莱菔子

并为臣药, 神曲善化谷食陈腐之积; 莱菔子长于消面食

痰浊之积. 半夏、陈皮行气化滞, 和胃止呕; 茯苓健脾消

食, 和中渗湿; 连翘微苦性凉, 具有升浮宣散、清热散结

之力, 同时还可以防消降太过. 全方用药谨守病机、配

伍严谨, 共凑消食导滞和胃之功效, 可治一切食积[2]. 肠
道微生态是一个复杂且存在个体差异性的动态平衡的

微生态系统, 肠道菌群是肠道微生态的重要组成部分[3]. 
泄泻是常见的胃肠道疾病, 与肠道菌群失调密切相关[4]. 
肠道菌群作为中药的作用靶点之一, 可响应和介导中药

的干预作用, 在中药防治疾病的机制中扮演着关键性作

用[5]. 网络药理学整合了药物、靶点、疾病等信息, 通过

对生物系统的网络分析来认识药物与机体之间的作用, 
从而高效地阐明中药多组分和疾病多靶点之间的潜在

作用关系. 本文通过网络药理学对保和丸治疗食滞胃肠

证泄泻合并菌群失调的物质基础及作用机制进行预测, 
以期为该方的进一步研究与应用提供参考.

1  材料和方法

1.1 材料  活性成分筛选: 采用系统药理学分析平台

[(Traditional Chinese Medicine Systems Pharmacology 
Database and Analysis Platform, TCMSP), http://tcmspw.
com/tcmsp.php]获取莱菔子、半夏、陈皮、茯苓、连

翘活性成分与靶点等信息, 参数设置为口服生物利

用度(oral bioavailability, OB)≥30%、类药性(drug-like, 
DL)≥0.18. 以BATMAN-TCM数据库(Bioinformatics 
Analysis Tool for Molecular mechANism of Traditional 
Chinese Medicine, http://bionet.ncpsb.org/batman-tcm/)获
取山楂活性成分信息, 参数设置为score cutoff≥20、
adjusted P  value<0.05. 并结合CNKI中的相关文献

(1989/2022-11-26)对化学成分进行补充完善, 获取活性成

分群.
1.2 方法

1.2.1 保和丸化学成分靶点的预测分析: 通过TCMSP平
台寻找与活性化合物相关的潜在靶点, 并通过Uniprot
数据库(Universal Protein, https://www.uniprot.org/)将活

性化合物对应的靶点蛋白转换为基因名. 
1.2.2 疾病靶点与肠道菌群靶点的确定: 通过Genecards

数据库(https://www.genecards.org/), 以“Diarrhea with 
gastrointestinal food stagnation syndrome”为关键词

获取食滞胃肠证泄泻相关疾病基因, 以“In tes t inal 
flora”为关键词获取人体肠道菌群相关基因. (检索时

间: 2022-11-26). 
1.2.3 方-菌-疾病互作基因的确定: 利用Venny2.1.0(https://
bioinfogp.cnb.csic.es/tools/venny/)在线分析工具对保和丸

化学成分作用靶点基因、食滞胃肠证泄泻疾病基因及

肠道菌群相关基因进行对比分析, 绘制Venn图, 得到三

者共同靶点. 
1.2.4 方-菌-疾病靶点的网络构建: 将活性成分与疾病

靶点导入Cytoscape 3.9.1软件(http://www.cytoscape.
org/), 构建靶点网络, 并将结果可视化. 
1.2.5 方-菌-疾病潜在靶点蛋白互作网络的构建: 将1.4
项中的共同靶点导入STRING数据库获取蛋白互作信

息, 再将结果导入Cytoscape 3.9.1软件进行可视化及网

络拓扑学分析, 构建PPI网络, 并筛选核心作用靶点. 
1.2.6 关键靶点富集分析: 采用DAVID数据库(https://
david.ncifcrf.gov/)上保和丸有效作用靶点, 研究对象选

择人类, 进行GO功能富集分析及可视化处理, 包括生

物学过程和分子功能分析; 同时进行KEGG通路富集

分析, 得到保和丸在食滞胃肠证泄泻合并肠道菌群失

调中的主要作用通路.
统计学处理 采用R4.1.2软件进行数据统计分析, 

采用单因素方差分析组间差异, 组间两两比较用最小

显著性差异法, P <0.05为差异有统计学意义.

2  结果

2.1 活性成分筛选 通过检索TCMSP数据库、BATMAN-
TCM数据库结合文献共收集到保和丸中化合物549个. 
其中通过包括TCMSP数据库检索出半夏116个, 茯苓34
个, 陈皮63个, 连翘150个, 莱菔子52个. 通过BATMAN-
TCM数据库检索检索到山楂化学成分94个. 结合CNKI
相关文献(1989/2022-11-26)收集神曲化学成分40个. 
2.2 作用靶点筛选 在利用TCMSP 数据库中选取的每个

活性成分对应的靶点, 在UniProt数据库中进行检索, 得
到所有靶点的基因名, 去除重复名后得到259个靶点. 根
据GeneCards人类基因组数据库检索食滞胃肠证泄泻疾

病靶点、 肠道菌群失调的治疗靶点, 得到食滞胃肠证泄

泻疾病靶点298个, 肠道菌群失调靶点424个. 采用Venny
平台对相关靶点取交集, 最终得到11个, 见图1. 
2.3 活性成分-靶点网络 利用Cytoscape 3.9.1软件将活

性化合物及药物、疾病、肠道菌群共同靶点导入软

件, 构建化合物-靶点网络(图2). 从图2可以看出, 过氧

化物合酶2(peroxide synthase 2, PTGS2)、肿瘤坏死因
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子(tumor necrosis factor, TNF)肿瘤蛋白P53(oncoprotein 
P53, TP53)、细胞间粘附分子-1(intercellular adhesion 
molecule-1, ICM1)、白介素10(interleukin-10, IL-10)可能

是保和丸治疗食滞胃肠证泄泻合并菌群失调的关键靶

点. 猜测这些靶点在保和丸治疗食滞胃肠证泄泻合并肠

道菌群中起到了桥梁作用. 
2.4 蛋白质相互作用网络构建 将11个交集靶点导入

STRING数据库, 限定物种为人类, 相关度>0.4, 剔除游

离的靶点蛋白, 获取蛋白互作信息, 得到保和丸对食滞

胃肠证泄泻合并菌群失调作用相关靶点蛋白互作网络

(图3). 通过入Cytoscape 3.9.1软件进行Network Analyza, 

Degree为10的靶点有TNF、IL-10、白介素6(interleukin-6, 
IL-6)、PTGS2、TP53、ICM1、脂联蛋白的C1Q和胶原

结构区域(adiponectin, C1Q and collagen domain containing, 
ADIPOQ). 对比可以发现2.2中的关键靶点PTGS2、
TNF、TP53、ICM1、IL10均在PPI网络中有所体现, 因
而进一步反映PTGS2、TNF、TP53、ICM1、IL10在保

和丸调控食滞胃肠证泄泻合并肠道菌群中分作用. 
2.5 GO功能及KEGG通路富集分析 将保和丸治疗食

滞胃肠证泄泻合并菌群失调的潜在靶点进行GO功能和

KEGG通路富集分析, GO功能富集分析包括生物过程

(biological processes, BP)、细胞成分(cellular components, 

图  1  作用靶点的Vene图. 

图  2  活性成分-疾病靶点网络图. BX: 半夏; CP: 为陈皮; FL: 茯苓; LQ: 连翘; SZ: 山楂; A2: 陈皮与神曲共同成分; A3、A4: 神曲与山楂共同

成分.
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CC)和分子功能(molecular functions, MF)3个方面. 如图4
所示, BP主要包括对平滑肌细胞增殖的正向调节及对外

来生物刺激的反应等. CC主要包括细胞外空间、内质网

腔及胶原蛋白三聚物等. MF主要包括蛋白酶绑定、组

蛋白乙酰转移酶结合及RNA聚合酶Ⅱ序列特异性DNA
结合转录因子结合等过程. KEGG富集分析显示主要涉

及TNF信号通路、IL-17信号通路、NF-κB信号通路等, 
见图5. 

3  讨论

从活性成分-靶点网络的结果中可以看出, PTGS2、
TNF、TP53、ICM1、IL10可能是保和丸治疗食滞胃肠

证泄泻合并菌群失调的关键靶点. 槲皮素、汉黄芩素、

山奈酚、柚皮素等是调控这些靶点的主要活性成分. 槲
皮素具有抗炎、抗癌、抗细胞凋亡和免疫保护等生物

学功能, 是一种广泛地存在多种中草药中的多羟基黄酮

类化合物[6,7]. 张文举等[8]通过观察槲皮素对豚鼠离体回

肠收缩活动的影响和对小鼠小肠推进功能的影响发现, 
槲皮素能通过抑制肠道的蠕动、抑制肠道毛细血管的

通透性来发挥其止泻作用. 汉黄芩素是一种黄酮类的物

质, 具有抗炎、抗氧化应激、抗肿瘤、保护神经等多种

药理活性[9,10]. 研究显示汉黄芩素可显著缓解溃疡性结

肠炎(ulcerative colitis, UC)小鼠体质量下降, 增加结肠长

度, 改善结肠组织中上皮黏膜炎症细胞浸润和巨噬细胞

浸润, 发挥保护肠道黏膜屏障功能[11]. 山奈酚是一种来

源于多种药食同源性植物中的天然黄酮类化合物, 具有

行气温中, 消食止痛之功效. 此外山奈酚具有抗氧化、

抗炎、抗癌和保护神经等药理活性[12], 可增加闭锁小带

蛋白1(zonula occludens protein-1, ZO-1)、紧密连接蛋白

(Occludin)和紧密连接蛋白1抗体(Claudin-1)三种紧密蛋

白的表达, 促进结肠黏膜屏障完整性[13]. 
泄泻是以排便次数增多, 粪质稀溏或完谷不化, 甚

至泻出如水样为主症的病证, 按照中医对泄泻的辨证分

型可分为寒湿困脾证、肠道湿热证、食滞胃肠证、脾

气亏虚证、肾阳亏虚证、肝气乘脾证等6种证型[2]. 食
滞胃肠证泄泻常称为食积泻、伤食泻, 好发于小儿和脾

胃功能不佳者, 对这类人群的生活质量有着重要的影

响. 肠道菌群是肠道微生态系统的重要组成部分, 以一

定比例的质和量处于相对平衡状态, 对维系人体正常生

命活动有着重要作用[14]. 泄泻是一种常见的胃肠道疾病, 
常伴随着菌群失调, 而菌群失调又会进一步加重泄泻. 
IL-10是一种抗炎因子[15], 其在胃肠道中的主要作用为抑

制炎症反应而保护胃肠道. 肠道菌群对IL-10的表达有着

重要的影响, Tanaka等[16]采用葡聚糖硫酸钠诱导C57BL6
小鼠建立小鼠结肠炎模型, 予以植物乳杆菌06CC2进行

干预, 发现IL-10表达高于对照组. ICAM1能够介导体内

细胞趋化、淋巴细胞归巢、细胞黏附等过程, 是体内参

与免疫调节的重要生物活性因子. 肠道菌群与ICAM1
表达相关性分析结果显示, 肠道双歧杆菌、乳杆菌与

ICAM1水平呈显著负相关, 肠杆菌和肠球菌与之呈显著

正相关(P<0.05)[17]. 肿瘤坏死因子主要由活化的单核/巨
噬细胞产生, 通过与相应受体结合, 可激活k基因结合核

因(nuclear factor-k-gene binding, NF-kB)诱导炎症因子表

达[18]. 王沙沙等[19]通过腹腔注射鸡源大肠杆菌建立细菌

性腹泻小鼠模型, 予以蒲公英粗提物、枯草杆菌进行治

疗. 结果显示模型组比较空白组小肠组织、血清中肿瘤

图  3  蛋白质相互作用网络. PTGS2: 氧化物合酶2; TNF: 肿瘤坏死因子; TP53:肿瘤蛋白P53; ICM1: 细胞间粘附分子-1; IL-10: 白介素10; 

IL-6: 白介素6; ADIPOQ: 脂联蛋白的C1Q和胶原结构区域; CRP: C蛋白反应; MMP2: 基质金属蛋白酶2; CREB1: 环磷酸腺苷应答元件结合

蛋白1; TIMP1: 基质金属蛋白酶组织抑制剂1.
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坏死因子-α(tumor necrosis factor-α, TNF-α)含量有极显著

性升高(P<0.01); 中药组、 益生菌组的小肠组织、血清

中TNF-α含量相比模型组明显降低(P<0.05). 综上结果显

示肠道微生物可通过调控IL10、TNF、ICAM1等基因的

表达来改善肠道炎症, 促进肠道结构与功能恢复, 达到

治疗泄泻的作用. 
保和丸出自《丹溪心法》, 具有消食导滞和胃的功

效, 是治疗食滞胃肠证泄泻的经典方剂. 中草药防治疾

病具有多成分-多靶点-多途径的特点, 可直接作用于疾

病靶点, 亦可通过其他途径(如调控肠道微生物)发挥作

图  5  KEGG富集分析. 圆圈的大小表示gene count数, 圆圈越大表示count数值越大; 颜色表示P值, 颜色越红表示显著性越强. KEGG: 京都基

因与基因组百科全书.

图  4  GO富集分析. 红色: GO生物学进程; 淡蓝色: GO分子功能; 绿色: GO细胞成分; 深蓝色: Gene count计数. GO: 基因本体.
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用. 笔者课题组团队研究发现, 保和丸水煎液可通过促进

小肠内容物中可培养的乳酸菌生长、抑制可培养的大肠

杆菌和双歧杆菌生长的方式调节食滞胃肠证泄泻小鼠的

小肠微生态. 通过16S rDNA测序发现, 保和丸干预增加了

鼠乳杆菌、罗伊氏粘液乳杆菌等有益菌丰度, 降低了隐

秘罗尔斯通菌(Ralstonia insidiosa)等机会致病菌丰度[20]. 活
性成分是中药发挥疗效的重要物质基础, 在槲皮素对肠

道菌群的调节作用研究发现, 在一定的浓度范围内(0.01 
μmol/mL、0.05 μmol/mL、0.1 μmol/mL)槲皮素能够扶植

乳杆菌的增植[21]. 山奈酚可降低变形杆菌等致病菌相对

丰度, 提高厚壁菌门与拟杆菌门的比例, 增加肠道菌群多

样性和丰富度, 发挥缓解肠道炎症的作用[22]. 
通过以上分析不难发现中药能够直接调控疾病靶

点, 肠道菌群对疾病靶点也有调控作用, 而中药亦可作

用于肠道菌群间接调控疾病靶点, 同时肠道菌群也能影

响着中药的活性成分[23]. 肠道菌群作为机体的一个重要

“器官”, 与多种疾病的发生发展密切相关, 许多疾病

的发生往往伴随着肠道菌群的失调. 因此面对药物、疾

病、肠道菌群的复杂作用体系, 如何在三者之间寻找结

合点成为一个亟待解决的问题. 网络药理学是基于系统

生物学、基因组学、蛋白组学等学科理论, 运用高通

量组学数据分析、计算机模拟及网络数据库检索等技

术, 揭示中药多成分、多靶点的作用关系[24]. 在许多网

络药理学中, 常常只注重中药对疾病靶点的作用, 而忽

视肠道菌群对疾病靶点的作用. 近些年来, 有部分研究

者在做网络药理学时也会将肠道菌群纳入其中, 这为研

究中药多成分-多靶点-多途径贡献了一种新思路. 如黄

浪浪等人基于网络药理学探讨健脾化浊调脂方治疗动

脉粥样硬化合并肠道菌群失调的机制, 发现健脾化浊调

脂方能降低ApoE-/-小鼠主动脉白介素-1β(interleukin-1β, 
IL-1β)、PTGS2、c-Jun氨基末端激酶(c-Jun N-terminal 
kinase, JNK)表达[25].

4  结论

综上所述, 基于网络药理学技术研究显示, 保和丸治疗食

滞胃肠泄泻的作用机制可能与调节肠道微生态, 恢复肠

道黏膜免疫功能、修复机械屏障损伤、抑制炎症反应激

活等有关. 槲皮素、汉黄芩素、山奈酚等活性物质可能

是保和丸发挥疗效的物质基础, 其关键调控靶点基因为

IL10、TNF、ICAM1、PTGS2等, 涉及的信号通路主要

有TNF信号通路、 IL-17信号通路、NF-κB信号通路等.

文章亮点

实验背景

食滞胃肠证泄泻是中医泄泻常见的六大证型之一, 发病

率高、病程反复, 对人们的生活质量带来很大的影响. 
泄泻的发生往往伴随着肠道菌群的失调, 研究证明显示, 
中药方剂能够调节肠道菌群达到治疗疾病的作用. 

实验动机

对保和丸治疗食滞胃肠证泄泻合并菌群失调的物质基

础及作用机制进行预测, 以期为该方的进一步研究与应

用提供参考.

实验目标

采用网络药理学方法, 探讨保和丸治疗食滞胃肠证泄泻

合并肠道菌群失调的可能分子机制. 

实验方法

通过TCMSP、BATMAN-TCM等数据库, 结合文献筛选

出保和丸活性成分及相应靶点. 通过GeneCards数据库检

索食滞胃肠证泄泻、肠道菌群的相关靶点, Venny平台

筛选活性成分与疾病的共同靶点. Cytoscape 3.9.1软件构

建疾病-靶点-化合物网络, 筛选药物靶点、肠道菌群靶

点和疾病靶点相互作用的有效靶点. STRING数据库构

建蛋白质-蛋白质相互作用(protein-protein interaction, PPI)
网络. 利用DAVID数据库对有效靶点进行基因本体(Gene 
Ontology, GO)功能分析及京都基因与基因组百科全书

(Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes, KEGG)通路

富集分析. 

实验结果

共收集549种化学成分, 根据OB≥30%及DL≥0.18, 共
得到45个活性成分, 包括槲皮素、皮素、汉黄芩素、

山奈酚、柚皮素等. Venn图显示保和丸活性成分中对

应259个可能蛋白靶点, 与食滞胃肠证泄泻存在作用的

靶点有34个, 与肠道菌群存在作用的有66个, 三者共同

的靶点数为11个, 其中过氧化物合酶2(peroxide synthase 
2, PTGS2)、肿瘤坏死因子(tumor necrosis factor, TNF)、
肿瘤蛋白P53(oncoprotein P53, TP53)、细胞间粘附分

子-1(intercellular adhesion molecule-1, ICM1)、白介素

10(interleukin-10, IL-10)为关键靶点. GO功能富集分析得

到 121个生物过程, KEGG通路富集筛选得到49条通路, 
包括TNF信号通路、IL-17信号通路、NF-κB信号通路等. 

实验结论

通过网络药理学的初步筛选及预测, 保和丸可能通过多

途径、多靶点改善食滞胃肠证泄泻合并肠道菌群失调. 

展望前景

本研究基于网络药理学分析了保和丸治疗食滞胃肠证

 文章亮点



谌欢, 等. 保和丸治疗食滞胃肠证泄泻合并肠道菌群失调的网络药理学分析

2023-08-08|Volume 31|Issue 15|WCJD|https://www.wjgnet.com 629

泄泻合并肠道菌群失调的作用机制, 筛选了药物核心治

疗靶点, 有望为未来进一步的细胞学或者动物模型验证

药物生物学功能奠定了基础.
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