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基于网络药理学和分子对接技术
探究滋阴清骨丸治疗脊柱结核的作用机制∗
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［摘 要］ 目的：基于网络药理学和分子对接技术探究滋阴清骨丸治疗脊柱结核的作用机制。方法：运

用中药系统药理学数据库与分析平台（traditional Chinese medicine systems pharmacology database 

and analysis platform，TCMSP）以及SwissTargetPrediction数据库筛选滋阴清骨丸活性成分及其对应靶

点；通过人类基因数据库（the human gene database，GeneCards）、在线人类孟德尔遗传数据库（online 

mendelian inheritance in man，OMIM）、DrugBank数据库收集脊柱结核相关靶点，运用UniPort数据平台整

理和规范靶点的基因名称，利用Venny网站获取滋阴清骨丸活性成分与脊柱结核交集靶点；采用Cytoscape 

3.9.1软件构建“药物－成分－疾病－靶点”网络，通过STRING数据库构建蛋白－蛋白互作（protein-pro-

tein interactions，PPI）网络，运用R语言进行基因本体论（gene ontology，GO）及京都基因与基因组百科全

书（kyoto encyclopedia of genes and genomes，KEGG）富集分析；选取关键靶点及核心活性成分，使用Py-

MOL、AutoDock软件进行分子对接。结果：筛选得到滋阴清骨丸活性成分215个，共573个对应靶基因，脊柱结

核疾病相关靶点1504个，滋阴清骨丸活性成分与脊柱结核交集靶点154个；PPI网络排名前10的交集靶点为

SRC、HSP90AA1、PIK3R1、MAPK1、PIK3CA、RELA、AKT1、JUN、VEGFA、EGFR；GO富集分析得到生物学过程2545条，细

胞组分82条，分子功能193条；KEGG富集分析获得163条相关通路，主要包括PI3K/AKT、松弛素、CTLR信号通

路等；分子对接结果显示关键靶点与重要活性成分结合构象稳定，滋阴清骨丸治疗脊柱结核的核心活性成分

主要有木犀草素、豆甾醇、β-谷甾醇、山柰酚等。结论：滋阴清骨丸可能作用于SRC、HSP90AA1、PIK3R1等靶

点，通过调控PI3K/AKT、松弛素、CTLR等相关信号通路发挥抗脊柱结核作用。

［关键词］ 脊柱结核；滋阴清骨丸；网络药理学；分子对接；作用机制

［中图分类号］ R274.9  ［文献标识码］ A  ［文章编号］ 2096-9600（2025）06-0078-08

Exploring the Mechanism of Nourishing-Yin Clearing-Bone Pills 
in Treating Spinal Tuberculosis Based on Network Pharmacology 

and Molecular Docking Technology

YIN Runliang1, XI Huirong2, LI Xixiang2△, ZHANG Zhirui2, LI Xiang2, WANG Xuemei2, WANG Jianliang1, SU Qin1

1  Gansu University of Traditional Chinese Medicine, Lanzhou 730030, China;
2  Gansu Provincial Hospital of Traditional Chinese Medicine, Lanzhou 730050, China

AbstractAbstract Objective: To explore the mechanism of nourishing-Yin clearing-bone pills in treating spinal 

tuberculosis based on network pharmacology and molecular docking technology. Methods: TCMSP and Swiss 

Target Prediction databases were used to screen the active ingredients and corresponding targets of the pills; 

Genecards, OMIM, and DrugBank databases were used to collect the targets related to spinal tuberculosis. The 

Uniport data platform was used to organize and standardize the gene names of the targets; the intersection targets 

of the active ingredient of the pills and spinal tuberculosis were obtained using the Venny website; "medicine-

component-disease-target" network was constructed using Cytoscape 3.9.1 software, and the protein-protein 

interactions (PPI) network was built by STRING database. The Gene Ontology (GO) and Kyoto encyclopedia of 

genes and genomes (KEGG) pathway enrichment analysis were carried out using R language; key targets and core 

active ingredients were chosen, PyMOL and AutoDock software were conducted for molecular docking.Results:　

There are 215 active ingredients obtained in the medicine, and 573 corresponding target genes in total, 1504 

targets related to spinal tuberculosis, and 154 intersecting targets between the active ingredients of the pills and 

targets related to spinal tuberculosis; the top ten intersecting targets were identified through PPI network, including 

SRC, HSP90AA1, PIK3R1, MAPK1, PIK3CA, RELA, AKT1, JUN, VEGFA and EGFR; GO enrichment analysis 

revealed 2 545 biological processes, 82 cellular components and 193 molecular function; KEGG pathway 

enrichment analysis obtained 163 related pathways, mainly covering PI3K/AKT, relaxin, CTLR signaling 

pathway; the results of melocular docking showed that key targets and important active ingredients had stable 

binding conformation, and the core active ingredients of the medicine in the treatment of spinal tuberculosis were 

DOI：10.12174/j.issn.2096-9600.2025.06.15



二 次 研 究2025年第38卷第6期 ·79·

mainly luteolin, stigmasterol, β -Sitosterol, kaempferol, etc. Conclusion: Nourishing-Yin clearing-bone pills could 

treat spinal tuberculosis possibly by acting on the targets including SRC, HSP90AA1 and PIK3R1, and regulating 

PI3K/AKT, relaxin, CTLR and other signaling pathways.

KeywordsKeywords spinal tuberculosis; nourishing-Yin clearing-bone pills; network pharmacology;

molecular docking; mechanism

脊柱结核是由结核分枝杆菌引起的肺外结核

和骨关节结核疾病［1-2］。据统计，脊柱结核占所有

骨结核的75%左右，为常见的一种全身性骨关节

结核，脊柱结核患者因出现脊柱弯曲、背部畸形而

导致不可逆的神经系统疾病伤害，甚至发展为截

瘫［3-4］。目前，脊柱结核的治疗以药物治疗为主，

坚持“早期、联用、适量、规律、全程”治疗原则［5］。

脊柱结核属中医学“骨痨”“流痰”等范畴。治

法以温肾壮阳、益气健脾、滋阴养血、扶正祛邪、抗

痨杀虫为主［6］。滋阴清骨丸由甘肃省中医院邓强

团队经过多年临床实践经验研发而来，用于治疗

骨关节结核、慢性骨感染，流注、阴疽肿毒等属阴

虚内热证者。本研究基于网络药理学和分子对接

技术探究滋阴清骨丸治疗脊柱结核的作用机制。

1 研究方法 

1.1　滋阴清骨丸有效活性成分及靶点筛选　通

过中药系统药理学数据库与分析平台（tradi‐

tional Chinese medicine systems pharma‐

cology database and analysis platform，TC‐

MSP）（https：//tcmspw.com/tcmsp.php）检索滋阴

清骨丸中14味中药的所有活性成分，以口服生物

利用度（oral bioavailability，OB）≥30%、类药性

（drug likeness，DL）≥0.18为标准筛选有效活性

成分及对应靶点，并通过查阅文献补充滋阴清骨

丸治疗脊柱结核的有效活性成分。使用UniProt

（https：//uniprot.org/）数据库规范活性成分靶

点基因名称，使靶点信息标准化。

1.2　脊柱结核疾病相关靶点筛选　以“spinal 

tuberculosis”为关键词，在人类基因数据库

（the human gene database，GeneCards）、在线人

类孟德尔遗传数据库（online mendelian in‐

heritance in man，OMIM）、DrugBank数据库中进

行检索，运用UniPort数据平台整理和规范靶点

基因名，将各数据库得到的疾病相关基因进行并

集并删除重复基因，获得脊柱结核疾病相关靶点。

1.3　药物－疾病交集靶点获取　运用Venny网

站对筛选得到的滋阴清骨丸及脊柱结核靶点取交

集，获得滋阴清骨丸治疗脊柱结核的潜在靶点。

1.4　蛋白-蛋白互作（protein-protein inter‐

actions，PPI）网络构建　将滋阴清骨丸的主要活

性成分与潜在靶点导入Cytoscape 3.9.1软件，

绘制“中药-活性成分-潜在靶点”网络。将滋阴清

骨丸治疗脊柱结核的潜在靶点导入STRING数据

库，物种设置为“Homo sapiens”，最低相互作用阈

值设为最高置信度“highest confidence（0.9）”，

进行PPI网络分析，运用Cytoscape 3.9.1软件将

PPI网络进行可视化处理。使用插件CytoNCA提

取网络中得分较高的节点，以介数和自由度的中

位数作为截点，将截点之上的靶点视为关键靶点。

1.5　基因本体论（gene ontology，GO）及京都基

因与基因组百科全书（kyoto encyclopedia of 

genes and genomes，KEGG）富 集 分 析　 通 过

“ClusterProfiler”等R包对核心靶点进行GO和

KEGG富集分析，借助R语言对富集结果进行可视

化分析。从生物过程（biological process，BP）、

分子功能（molecular function，MF）、细胞组分

（cellular component，CC）3方面分析滋阴清骨

丸治疗脊柱结核的机制。

1.6　分子对接　从TCMSP网站中下载滋阴清骨

丸主要成分的化学结构式，保存为*mol2格式，使

用 AutoDockTools-1.5.6 软件转换为*pdbqt 格

式。在 PDB数据库（https：//www.rcsb.org/）下

载对接靶点蛋白结构。将下载的蛋白使用Pymol

软件去水，提取配体，去除配体外的小分子，确定

对 接 盒 子 大 小 。 将 处 理 后 的 蛋 白 使 用

AutoDockTools-1.5.6加氢加电荷，保存为*pdqt

格式。使用AutoDockTools-1.5.6进行小分子与

蛋白对接，通过Pymol取结合能最小的成分构象。

2 结果 

2.1　滋阴清骨丸活性成分及潜在靶点　通过

TCMSP共筛选出滋阴清骨丸中中药关键成分232

种，不计重复项共193种，通过查阅文献补充“滋

阴清骨丸”治疗脊柱结核的中药活性成分5种［7-9］，

在化学专业数据库中得到动物药关键活性成分

17种，共得到215种成分，整合筛选靶点573个。

2.2　脊柱结核疾病相关靶点　在GeneCards数

据库共筛选出1962个相关靶点，根据数据库对疾

病基因靶点得分排序，最高得分为51.672，最低

得分为0.233，得分≥2.103（中位数）作为疾病潜

在靶点。在OMIM、DrugBank中得到其他部分预测
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基因，将OMIM、DrugBank、GeneCards数据库中的

基因进行整合，共得到1504个疾病靶点。

2.3　滋阴清骨丸治疗脊柱结核的“药物-成分”靶

点网络与主要成分　运用 Venny（bioinfogp.

cnb.csic.es）数据库对滋阴清骨丸和脊柱结核的

靶点取交集，得到“成分-靶点”交集基因154个

（图1）。运用Cytoscape_v3.9.1及其插件构建滋

阴清骨丸治疗脊柱结核“药物-成分”靶点网络图

（图2）。该网络包含353个节点，1233条连线，节

点中包含15味中药，184个活性成分和154个作

用靶点。

滋阴清骨丸治疗脊柱结核的化学成分共184

种，不同中药之间的共有成分共15种。Degree值

越大，其为滋阴清骨丸治疗脊柱结核的关键化学

成分的可能性越大。因此选择Degree值排行前8

位的化学成分槲皮素、山柰酚、谷甾醇、β-谷甾醇、

豆甾醇、木犀草素、异鼠李素、常春藤皂苷元进行

后续研究。

2.4　PPI网络　删除边缘蛋白后，PPI网络共涉

及125个节点，962条边，取度值排行前10的靶点

进行后续研究，见表1、图3。

2.5　GO分析　共得到2820条GO条目，涉及BP共

2545条，CC共82条，MF共193条，以P值大小进行

升序排列，分别选取BP、CC、MF前10条GO条目，结

果表明，靶点基因BP主要集中在细胞对化学应激

反应、对外界刺激反应的正向调节、激酶活性正向

调节、对细菌来源分子的反应等方面。CC方面，

主要作用在膜筏、膜微域、囊泡腔、质膜外侧等方

面。在MF方面，对蛋白丝氨酸/苏氨酸激酶活性、

内肽酶活性、蛋白丝氨酸激酶活性、磷酸酶结合等

有显著影响。见图4。

2.6　KEGG富集分析　KEGG共富集了163条相关

靶点通路，靶点基因主要涉及PI3K/AKT、松弛素、

CTLR等信号通路，见图5。

图2　滋阴清骨丸治疗脊柱结核“成分-靶点”网络

图1　滋阴清骨丸活性成分与脊柱结核交集靶点（韦恩图）
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图3　滋阴清骨丸潜在作用蛋白靶点PPI网络图

表1　滋阴清骨丸治疗脊柱结核前10位核心靶点

核心靶点

SRC

HSP90AA1

PIK3R1

MAPK1

PIK3CA

RELA

AKT1

JUN

VEGFA

EGFR

UniProt ID

P12931

P07900

P27986

P28482

P42336

Q04206

P31749

P05412

P15692

P00533

蛋白名称

Proto-oncogene tyrosine-protein kinase Src

Heat shock protein HSP 90-alpha

Phosphatidylinositol 3-kinase regulatory subunit alpha

Mitogen-activated protein kinase 1

Phosphatidylinositol 4，5-bisphosphate 3-kinase catalytic subunit alpha isoform

Transcription factor p65

RAC-alpha serine/threonine-protein kinase

Transcription factor Jun

Vascular endothelial growth factor A

Epidermal growth factor receptor

度值

72

62

58

58

54

48

46

44

44

42

图5　KEGG分析结果气泡图（前20）图4　GO富集分析结果柱状图（前10）
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2.7　分子对接　将选择的9个化学成分与10个

靶点SRC、HSP90AA1、PIK3R1、MAPK1、PIK3CA、RE‐

LA、AKT1、JUN、VEGFA、EGFR进行分子对接，结合能

见表2。结合能＜-5.0 kcal/mol，证明该成分与

核心靶点蛋白结合性较好，结合能越小，对接效果

越好。分子对接示意图见图6。

表2　滋阴清骨丸化学成分与核心靶点的分子对接分析

靶点

SRC

SRC

SRC

SRC

SRC

SRC

SRC

SRC

HSP90AA1

HSP90AA1

HSP90AA1

HSP90AA1

HSP90AA1

HSP90AA1

HSP90AA1

HSP90AA1

PIK3R1

PIK3R1

PIK3R1

PIK3R1

PIK3R1

PIK3R1

PIK3R1

PIK3R1

MAPK1

MAPK1

MAPK1

MAPK1

MAPK1

MAPK1

MAPK1

MAPK1

PIK3CA

PIK3CA

PIK3CA

PIK3CA

PIK3CA

PIK3CA

PIK3CA

PIK3CA

PDB ID

1A07

1A07

1A07

1A07

1A07

1A07

1A07

1A07

1BYQ

1BYQ

1BYQ

1BYQ

1BYQ

1BYQ

1BYQ

1BYQ

6PYU

6PYU

6PYU

6PYU

6PYU

6PYU

6PYU

6PYU

4FUX

4FUX

4FUX

4FUX

4FUX

4FUX

4FUX

4FUX

3HHM

3HHM

3HHM

3HHM

3HHM

3HHM

3HHM

3HHM

对接化合物

luteolin

Stigmasterol

kaempferol

isorhamnetin

quercetin

sitosterol

beta_sitosterol

hederagenin

beta_sitosterol

hederagenin

Stigmasterol

quercetin

luteolin

isorhamnetin

sitosterol

kaempferol

luteolin

quercetin

Stigmasterol

isorhamnetin

kaempferol

beta-sitosterol

sitosterol

hederagenin

Stigmasterol

beta-sitosterol

sitosterol

luteolin

hederagenin

kaempferol

quercetin

isorhamnetin

luteolin

quercetin

sitosterol

Stigmasterol

isorhamnetin

beta-sitosterol

kaempferol

hederagenin

结合能（kcal/mol）

-8.0

-7.7

-7.6

-7.5

-7.4

-7.3

-7.3

-6.6

-8.5

-8.1

-7.6

-7.4

-7.4

-7.3

-7.2

-6.8

-7.9

-7.9

-7.5

-7.5

-7.4

-7.4

-7.1

-7.0

-7.9

-7.7

-7.6

-7.6

-7.5

-7.2

-7.1

-6.9

-8.8

-8.7

-8.7

-8.5

-8.5

-8.3

-7.7

-7.6

靶点

RELA

RELA

RELA

RELA

RELA

RELA

RELA

RELA

AKT1

AKT1

AKT1

AKT1

AKT1

AKT1

AKT1

JUN

JUN

JUN

JUN

JUN

JUN

JUN

JUN

VEGFA

VEGFA

VEGFA

VEGFA

VEGFA

VEGFA

VEGFA

VEGFA

EGFR

EGFR

EGFR

EGFR

EGFR

EGFR

EGFR

EGFR

PDB ID

3QXY

3QXY

3QXY

3QXY

3QXY

3QXY

3QXY

3QXY

1H10

1H10

1H10

1H10

1H10

1H10

1H10

5FV8

5FV8

5FV8

5FV8

5FV8

5FV8

5FV8

5FV8

1BJ1

1BJ1

1BJ1

1BJ1

1BJ1

1BJ1

1BJ1

1BJ1

1IVO

1IVO

1IVO

1IVO

1IVO

1IVO

1IVO

1IVO

对接化合物

kaempferol

quercetin

isorhamnetin

hederagenin

luteolin

sitosterol

beta-sitosterol

Stigmasterol

luteolin

beta_sitosterol

Stigmasterol

quercetin

hederagenin

isorhamnetin

kaempferol

luteolin

quercetin

Stigmasterol

beta_sitosterol

hederagenin

isorhamnetin

sitosterol

kaempferol

Stigmasterol

luteolin

quercetin

isorhamnetin

kaempferol

hederagenin

sitosterol

beta_sitosterol

Stigmasterol

quercetin

luteolin

isorhamnetin

kaempferol

sitosterol

beta_sitosterol

hederagenin

结合能（kcal/mol）

-9.0

-8.7

-8.7

-8.6

-8.5

-8.2

-8.2

-8.0

-5.9

-5.9

-5.9

-5.7

-5.7

-5.6

-5.4

-6.2

-6.1

-6.1

-5.7

-5.7

-5.6

-5.4

-5.3

-6.3

-6.0

-5.8

-5.8

-5.7

-5.7

-4.9

-4.9

-6.5

-6.4

-6.4

-6.4

-6.2

-6.1

-6.1

-5.9
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3 讨论 

3.1　滋阴清骨丸处方分析及现代药理研究　滋

阴清骨丸为甘肃省中医院邓强团队对加味清骨散

的改良方［10］。组方中银柴胡能清骨髓热，治虚劳

骨蒸为君药；地骨皮、胡黄连、知母、生地黄均入阴

分，养阴清热除烦，清伏热于里，以治骨蒸劳热为

臣药；青蒿、鳖甲滋阴潜阳，补益肝肾，又引诸药入

里，能宣内伏之热出于表；当归补血活血，消肿止

痛，补血生肌；生黄芪补气固表，托毒排脓，敛疮生

肌，气盛才能血旺，更以骨碎补补肾强骨，共为佐

药；本方重在滋阴，而白芥子性温，味辛，能散结通

络止痛，化腐生新；桂枝辛、甘、温，能和营、解肌，

通阳散结，在大量补阴的基础上佐以补阳药，体现

“阳中求阴”的辨证思想；陈皮理气健脾，燥湿化

痰；甘草益气补中，兼防苦寒药伤脾胃，共为使药。

诸药配伍，共奏清骨虚热、化腐生新、滋阴生津潜

阳、补血生肌之用，用于治疗脊柱结核、慢性骨感

染，流注、阴疽肿毒等属阴虚内热证之虚劳骨蒸，

对阴虚内热证候有良好疗效［11-12］。

现代研究认为，滋阴清骨丸中的中药具有解

热、抗炎、抗菌、滋养强壮、降低自主神经系统兴奋

性、骨保护等作用，通过多组分、多靶点和多途径

共同作用，间接提高杀菌和免疫反应水平，从而达

到治疗和抑制细菌繁殖生长的作用［13-15］。李军杰

等［16］研究表明，加味清骨散联合一期病灶清除术

治疗阴虚内热型胸腰椎结核，对阴虚内热证候有

较好的改善作用，能减轻患者疼痛，降低红细胞沉

降率（erythrocyte sedimentation rate，ESR）和

C反应蛋白（C-reactive protein，CRP）水平，调

节T淋巴细胞亚群，促进机体免疫应答，观察组

（联合本方干预组）在减轻骨蒸潮热和焦虑症状等

方面优于对照组（未联合本方干预组），有利于术

后康复。

3.2　滋阴清骨丸治疗脊柱结核的活性成分　本

研究构建“药物-成分-靶点”网络发现，滋阴清骨

丸的主要活性成分包括槲皮素、山柰酚、谷甾醇、

β-谷甾醇、豆甾醇、木犀草素、异鼠李素、常春藤皂

苷元。分子对接后发现木犀草素、豆甾醇、β-谷甾

醇、山柰酚与核心靶点对接效果良好。

脊柱结核在发生发展过程中常伴有炎症因子

参与，如白细胞介素1β（interleukin-1β，IL-1β）、
IL-17 及 肿 瘤 坏 死 因 子 α（tumor necrosis 

factor-α，TNF-α）在正常人体中表达水平相对较

低，但在脊柱结核患者中多呈高表达［17］，能直接参

与疾病的发生、发展，从而影响患者健康。费乐

等［18］发现结核分枝杆菌侵染成骨细胞后TNF-α及

IL-1β的高表达可能是脊柱结核椎体骨质损伤较

严重的机制之一。而滋阴清骨丸中的主要活性成

分木犀草素有良好抗炎作用，相关研究表明，木犀

草素能显著降低IL-6、IL-1β、TNF-α 等促炎因子

表达，提高IL-10、IL-13等抗炎因子表达，能有效

控制体内各类促炎介质并与体内抗炎因子形成正

向动态平衡，从而减轻炎症反应［19-21］。此外，研究

还发现木犀草素有促进成骨的功效［22］。

豆甾醇有良好抗炎作用，吴力超等［23］发现豆

甾醇能有效抑制炎症模型中炎症因子 IL-1β 和

TNF-α水平，升高抗炎因子IL-10水平。β-谷甾醇

具有抗焦虑和镇静、镇痛、免疫调节、抗菌、抗炎、

促进伤口愈合、抗氧化和调节骨代谢等作用［24-25］。

山柰酚可抑制脂肪生成、炎症、氧化应激、破骨细

  

图6 滋阴清骨丸核心活性成分与关键靶点的分子对接结构图
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胞自噬和成骨细胞凋亡，同时能激活成骨细胞自

噬，起到保护骨骼的作用［26］。赵峰等［27］研究发现，

山柰酚能够上调脊神经结扎大鼠miR-340-5p表

达，减少炎症因子 IL-1β 和 TNF-α 分泌，增强自

噬，减轻大鼠神经性疼痛。此外，山柰酚可减轻糖

皮质激素诱导的股骨头坏死中骨微血管内皮细胞

损伤和功能障碍［28］。槲皮素有良好的抗菌、抗

炎［29］、神经保护及抗骨质疏松作用。SASIKUMAR

等［30］发现槲皮素对结核分枝杆菌有良好抑制作

用。异鼠李素抗菌、抗炎效果良好，JNAWALI等［31］

发现异鼠李素对结核分枝杆菌H37Rv、多重耐药

性结核分枝杆菌和广泛耐药性结核分枝杆菌的临

床分离菌有一定抗菌作用。常春藤皂苷元具有多

种生物活性，包括抗细胞凋亡、抗炎和神经保

护等［32］。

3.3　滋阴清骨丸治疗脊柱结核的核心靶点　通

过PPI网络可知，滋阴清骨丸治疗脊柱结核的核

心靶点为SRC、HSP90AA1、PIK3R1、MAPK1、PIK3CA、

RELA、AKT1、JUN、VEGFA、EGFR。SRC是一组非受体

酪氨酸激酶的原型，参与细胞增殖、分化、迁移、侵

袭及血管形成等过程［33］，SRC酪氨酸激酶能够在

转录水平方面独立于NF-κB而控制炎性细胞因子

产生，并可作用于下游介质AP-1转录因子家族，

通过抑制SRC酪氨酸激酶杀灭结核菌［34-35］。

HSP90AA1具有极强的免疫应答作用，自然界

各种生物致病因子均可成为应激原刺激细胞产生

HSP，参与积极有效的防御反应［36］。研究表明，

HSP90AA1可通过PI3K/AKT/mTOR通路促进细胞自

噬，通过JNK/P38通路抑制细胞凋亡［37］。PIK3R1、

PIK3CA可由多种因子激活，参与细胞凋亡、调节

代谢、膜转运等过程，PIK3R1在异烟肼治疗结核

病的过程中发挥一定作用［38］。宋通等［39］发现结核

分枝杆菌RelA基因编码蛋白为不稳定性疏水性

分泌蛋白，作为调节蛋白，主要参与细菌在生存压

力下引起的严紧反应，调节五磷酸鸟苷和四磷酸

鸟苷合成，可作为抗结核潜伏及持续感染治疗的

靶点。MAPK1作为MAPK信号的负调节因子，在调

节细胞增殖、生长和分化中发挥重要作用，有研究

发现过表达miRN433-5p可通过靶向MAPK1促进脊

髓损伤大鼠功能恢复［40］。

3.4　滋阴清骨丸治疗脊柱结核的主要信号通

路　本研究通过对筛选靶点的GO富集分析发现，

滋阴清骨丸治疗脊柱结核的生物学功能条目较

多，主要集中在细胞对化学应激的反应、对外界刺

激反应的正向调节、激酶活性的正向调节、对细菌

来源分子的反应等方面。KEGG通路富集分析结

果显示，“滋阴清骨丸”组方在肺结核的治疗中主

要涉及PI3K/AKT信号通路、松弛素信号通路、C型

凝集素受体信号通路等。松弛素信号通路中富集

了 SRC、PIK3R1、MAPK1、PIK3CA、RELA、AKT1、JUN、

VEGFA、EGFR等 PPI网络Degree值排行前10的靶

点，是滋阴清骨丸治疗脊柱结核关系最密切的信

号通路。松弛素信号通路通过抑制NLRP3炎症体

的活性，从而降低IL-1β活性，并在抑制NF-κB信
号方面发挥作用，起到抑制炎症的效果［40］，与李军

杰等［16］的研究加味清骨散减轻全身炎性反应的作

用相符，说明滋阴清骨丸能够通过松弛素信号通

路治疗脊柱结核。松弛素信号通路的表达可能是

滋阴清骨丸治疗脊柱结核的重要机制，相关功能

富集及信号通路的研究也为滋阴清骨丸组方的后

续科研探索提供了一定参考。

本研究借助网络药理学方法对滋阴清骨丸组

方的成分和靶点，以及脊柱结核相关疾病靶点进

行筛选与关联，通过网络构建、通路富集与功能挖

掘，揭示了滋阴清骨丸通过多靶点、多通路治疗脊

柱结核的作用机制，也将为滋阴清骨丸的进一步

临床应用与研发提供更加丰富的参考与借鉴。
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