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[摘要] 　 解读中药炮制的机制是中药炮制引领中药实现现代化的关键。 中药炮制研究的核心是探讨中药炮制增效、减毒、改
变用药目的的机制。 过去 20 年来,研究者们在现代系统生物学体系下对中药炮制的机制进行了深入的探讨,主要集中在炮制

引起的药性、药效的变化,常常使用到现代药理学与分子生物学技术、谱效相关技术、生物光子辐射技术。 但是,这些技术未

能真正符合中医药“整体观”内涵。 随着系统生物学平台的引进,多组学技术(基因组学、转录组学、蛋白组学、代谢组学)像雨

后春笋般冒出,已经开始逐步应用于中药炮制机制研究,在整体性上凸显优势。 该文聚焦 20 年来现代系统生物体系下中药炮

制机制的研究技术和方法,分析其中的局限性以及优势,指出整合系统生物学中多组学技术可重构中药炮制机制研究,为其

进一步发展提供新的方向。
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[Abstract]　 Clarifying
 

the
 

mechanisms
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing
 

is
 

pivotal
 

to
 

the
 

modernization
 

of
 

Chinese
 

medicine.
 

Research
 

on
 

Chinese
 

medicinal
 

processing
 

gives
 

priority
 

to
 

the
 

mechanisms
 

of
 

the
 

processing
 

in
 

enhancing
 

efficacy,
 

reducing
 

toxicity,
 

and
 

repur-
posing

 

medicinals.
 

During
 

the
 

past
 

20
 

years,
 

scholars
 

have
 

carried
 

out
 

in-depth
 

studies
 

on
 

the
 

mechanisms
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

pro-
cessing

 

via
 

modern
 

system
 

biology.
 

They
 

mainly
 

focused
 

on
 

the
 

changes
 

of
 

medicinal
 

properties
 

and
 

efficacy
 

caused
 

by
 

processing
 

using
 

techniques
 

of
 

modern
 

pharmacology
 

and
 

molecular
 

biology,
 

spectrum-efficacy
 

correlation,
 

and
 

biophoton
 

emission.
 

However,
 

these
 

techniques
 

fail
 

to
 

reflect
 

the
 

holistic
 

view
 

of
 

traditional
 

Chinese
 

medicine.
 

With
 

the
 

introduction
 

of
 

system
 

biology,
 

multi-omics
 

techno-
logies

 

(genomics,
 

transcriptomics,
 

proteomics,
 

and
 

metabolomics)
 

have
 

surged,
 

which
 

have
 

been
 

applied
 

to
 

the
 

research
 

on
 

the
 

mec-
hanisms

 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing.
 

These
 

multi-omics
 

technologies
 

have
 

advantages
 

in
 

the
 

research
 

on
 

holism.
 

This
 

study
 

aims
 

to
 

summarize
 

the
 

research
 

techniques
 

and
 

approaches
 

in
 

system
 

biology
 

for
 

mechanisms
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing
 

in
 

the
 

past
 

20
 

years
 

and
 

analyze
 

the
 

limitations
 

and
 

advantages
 

of
 

them.
 

It
 

is
 

concluded
 

that
 

the
 

multi-omics
 

techniques
 

of
 

system
 

biology
 

can
 

recon-
struct

 

the
 

mechanisms
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing.
 

This
 

study
 

provides
 

a
 

new
 

direction
 

for
 

further
 

research
 

on
 

the
 

mechanisms
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing.
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炮制入药是中医用药的一大特色,中药通过炮制调整药

性,引导药物直达病所,能使药物升降有序,补泻调畅,解毒

纠偏,发挥药物综合疗效,对提高临床疗效具有重要作用[1] 。
目前,有关中药炮制机制的研究方法主要集中在 2 个方

面[2] :一是通过研究炮制后体内外物质基础的改变,探讨其

物质基础的变化;二是分子生物学的引入,使得对中药炮制

前后的药性、药效评价成为可能,从动物、器官、组织的评价

过渡到细胞、分子、通路等,基本上能够较为明确地阐明部分

中药饮片的炮制机制,使中药炮制机制研究取得了较大突破

和发展。 但是炮制后的中药同样具有多成分、多靶点的特

征,进而对机体改变是多方面的;所以说这些研究方法较难

地将单味药的研究结论应用到其他药物当中,其药性所阐释

的科学解释也较为片面,二者的矛盾点是对于生命本质、疾病

的发生认知的差异,使得二者的差异不能互通兼容。 因此,应
探索以往的炮制内在规律,找到与现代研究方法的契合点。

系统生物学作为一门新型的蕴含着“整体论”思维的学

科,融合了从 DNA-mRNA-蛋白质-细胞-器官-个体-群体的生

物信息的流动,其研究特点与中医药的“整体观” “辨证论

治”相互契合[3] 。 系统生物学中常采用基因组学、转录组学、
蛋白组学、代谢组学、网络药理学等多组学技术对生物体的

信息进行获取和分析。 目前,多组学技术对中药炮制机制的

研究有了新的突破,并且在中医药研究方面应用已经非常广

泛[4] 。
基于此,本文总结提炼现代系统生物体系下中药炮制机

制研究内容及其关键技术,见图 1,并考虑到中药炮制过程中

复杂物质基础引起的药性变化,指出系统生物学中多组学技

术成为研究中药炮制机制的必然趋势,整合系统生物学技术

重构中药炮制机制的研究将成为新的热点。

图 1　 现代系统生物体系下中药炮制机制研究内容及其关键

技术

Fig. 1　 Research
 

content
 

and
 

key
 

techniques
 

for
 

mechanisms
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing
 

under
 

modern
 

system
 

biology

1　 基于药性、功效评价技术在中药炮制机制研究中的应用

中药药性理论是中药理论的基础和核心,中药药性高度

概括了中药的基本性质和特征,主要包括四气五味(寒热温

凉,辛甘酸苦咸)、升降沉浮、归经、毒性等[5] 。 中药经过炮

制,中药药性发生一定的变化,其相应的功效发生相应的改

变。 中医利用不同中药的药性,补偏敷弊,调整机体阴、阳、
气、血的偏胜偏衰,恢复生理平衡,达到治疗疾病的目的。 现

代研究表明,中药炮制引起的药性改变与其内在物质基础的

变化有关,以物质基础和毒效变化为重点的中药炮制机制的

研究,是揭示药性变化的关键。 炮制所致中药药性变化的研

究历来是中医药乃至医药学界的难点,曾在 2011 年出版的

《10
 

000 个科学难题·医学卷》一书中,将炮制所致中药药性

变化科学内涵的揭示研究列入其中,可见其研究难度之大。
但随着国家基础研究经费的投入,陆续有国家“973”课题、国
家自然科学基金、国家发改委行业专项等项目立项支持,关
于炮制的药性变化研究也逐渐开展起来,并取得了相应的成

果和突破[6] 。
在中药炮制机制的研究当中,中药炮制前后物质基础变

化的研究俨然成为核心问题;而在物质基础相对不明确的前

提下,则大多通过整体药理学与分子生物学,生物光子辐射

技术等方式,揭示中药炮制前后的药性和药效差异。 为了更

好地研究炮制机制,目前以成分变化、药效作用变化相结合

的思路为炮制机制提供科学的依据[7] 。
1. 1　 现代药理学与分子生物学技术

近年来,学者们利用现代药理学与分子生物学技术对中

药炮制的机制进行深入探讨,能够从整体动物、组织、器官、
细胞分子等多个水平对中药炮制后增效、减毒的相关规律进

行解读。
陈春梅[8] 采取巴豆油建立小鼠耳肿胀炎症模型,考察热

性吴茱萸汁炮制苦寒的黄连后对其抗炎药效的影响,结果发

现,黄连炮制前后均可缓解小鼠耳肿胀程度,吴茱萸汁炮制

对黄连抗炎药效并无明显影响,但可以减轻黄连寒性。 除此

之外,有学者采用血清生物化学、病理切片技术研究柴胡醋

制前后对四氯化碳造成的小鼠肝损伤的保护作用,探讨柴胡

醋制入肝的机制,结果表明,相比生柴胡,醋柴胡有着更好的

保肝作用[9] 。 韩舒等[10] 采用实时荧光定量聚合酶链式反应

(quantitative
 

real-time
 

PCR)、酶联免疫吸附测定( ELISA) 技

术研究诃子制草乌通 过 瞬 时 受 体 电 位 香 草 酸 亚 型 1
(TRPV1)通道减轻 H9c2 心肌细胞毒性的作用机制。

采用药理学与分子生物学技术虽然一定程度上能从个

体到微观地反应中药炮制药性、药效的变化,但是未能反应

出中药“一物多效”的特点,提示有必要采用其他研究手段进

行补充,才能得出完整的答案。
1. 2　 成分-功效相结合的谱效相关技术

“谱效相关” 研究源于对中药质量控制的研究,其中

“谱”主要指采用各种光谱学和色谱学技术建立的中药指纹

图谱。 将化学成分研究与药效相关联,则是一种更为具体、
更为整体化的研究思路[11] 。 在研究中常常使用系统性化学

分离鉴定[12] 、液相色谱[13] 、气相色谱[14] 、质谱与色谱联
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用[15] 等分析技术对物质基础进行研究;在构建谱效关系中,
常涉及相关性分析[16] 、回归分析[17] 、主成分分析[17] 、聚类分

析[17] 、灰色关联度分析[18] 、人工神经网络模型分析[19] 等数

学模型。 对于中药炮制改变药性、药效的研究,有关学者则

从中药本身的物质基础即化学成分的改变出发,构建成分与

药效的“谱效关系”,来研究其炮制过程引起变化规律的原

因,解读炮制机制[20] 。
大黄,味苦,性寒。 生大黄苦寒沉降,气味重浊,走而不

守,直达下焦,泻下作用峻烈;酒大黄,可缓和苦寒泻下作用;
而熟大黄不仅泻下作用缓和,还可增强活血祛瘀之功,因此

大黄炮制体现在寒热药性上,即为缓和生大黄的寒性。 ZHU
 

T
 

T 等[21] 采用
 

UHPLC-Q-TOF-MS 结合 PCA 发现大黄在炮制

缓和寒性过程中,15 种蒽醌苷类成分下降,这可能是大黄寒

性缓和的主要原因。 大黄经过炮制后、寒性泻下作用降低,
而活血化瘀效果增强,高分辨质谱 UPLC-ESI-Q-TOF-MS 研

究结合灰度关联的方法进行熟大黄活血化瘀有效成分的探

究发现大黄酸及大黄酸的代谢产物都与全血黏度、血浆黏

度、纤维蛋白原有较好的相关性,即可能为产生活血化瘀的

物质基础。 除此之外,有研究认为生品莪术具有活血化瘀作

用,经醋制后活血化瘀的作用增强[22] 。 研究者[23] 采用中药

谱效学的研究方法,通过 UFLC-Q-TOF-MS 建立蓬莪术生品

与醋制品抑制小鼠尾血栓形成作用的谱效关系,探讨莪术醋

制后活血化瘀作用发生改变的原因。 研究结果表明去氢木

香内酯、α-脱氢姜黄烯、(R) -( -) -α-姜黄烯为抑制小鼠尾血

栓形成的指标性成分,为阐明中药在炮制前后产生活血化瘀

作用变化提供新的依据。
谱效相关技术能够利用化学计量学手段将炮制过程中

的化学变化信息和随之带来的药效指标变化信息相结合,构
建

 

“谱效关系”,有利于揭示中药炮制的机制。 该方面能全

面、综合地反应中药有效成分与药效之间的相对关系,较好

地体现出中药成分的复杂性和相关性。 但是对于有效成分

的选择和辨识、药效毒性观察指标的设计、数据的处理方法

还值得进一步探究。
1. 3　 生物光子辐射技术

生物光子辐射又称为超微弱生物发光( UPE),广泛存在

于各类生物体中,对生物体内部的微小变化非常灵敏,与生

物体内的信息传递、光合作用、细胞分裂等基本生命过程密

切相关,能够在一定程度上反映生物体内物质代谢水平,在
医学研究等领域得到广泛应用[24] 。 目前,有研究者以栅藻

作为生物指示剂,采用 YPMS-2 生物光子测量仪检测加入不

同炮制方式的连翘煎煮液后栅藻的激发延迟发光强度(K 波

动范围),结果表明清蒸连翘会改变连翘的寒性[25] 。
生物光子辐射技术能够通过生物指示剂间接反应中药炮

制引起的寒热药性的变化,其仪器操作简单、快速灵敏,但是

无法深入地表征寒热药性变化的机制。 为此,想要探究寒热

药性变化中生物机制,仍需要通过其他方法进行辅助研究。
2　 系统生物学中多组学技术在中药炮制机制研究的应用

2. 1　 系统生物学中多组学技术的发展及其概述

系统生物学是研究生物系统所有组分的构成与相互关

系的学科,不仅仅针对单一的基因和蛋白,它研究的是各个

生物系统内部所有组分的结构与功能(如与细胞信号转导、
代谢通路、细胞器、细胞、生理系统与生物等相关的基因和蛋

白网络),期望最终能够建立整个系统的可理解模型,以及为

有机体绘制完整图谱[26] 。 为了表征生物系统内部各种分子

的结构和功能,发展了一系列的测试技术平台(多组学技

术),包括基因组学技术,转录组学技术,蛋白组学技术,代谢

组学技术。 同时采用生物信息学技术分析平台实现对数据

的整合、计算、分析、预测,如网络药理学技术。 这些技术平

台能够筛选疾病的特征性生物标志物,寻找药物的治疗靶

点;对疾病的诊断及预后进行评估,评价药物的疗效和毒

性[27] 。 所以,利用系统生物学中多组学技术解读机体应答

势在必行,系统生物学基本的研究思路,见图 2。

图 2　 系统生物学中多组学技术解读机体应答研究思路

Fig. 2　 Research
 

ideas
 

of
 

body
 

response
 

interpreted
 

by
 

multi-omics
 

technologies
 

of
 

system
 

biology
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　 　 在多组学中,基因组学(genomics)主要通过 DNA 分子标

记技术、基因芯片技术、PCR 技术和 DNA 分子测序技术对基

因组进行序列分析、基因定位与功能分析[28] 。 与基因组不

同,转录组学( transcriptomics)采用基因表达序列分析、基因

芯片、高通量测序等技术[29] ,从整体动态水平上研究不同物

种、不同个体、不同细胞、不同发育阶段及不同生理病理状态

下的基因转录情况及转录调控规律[30] 。 蛋白质组学( pro-
teomics)目的是研究在特定环境、不同生理和病理条件、不同

细胞类型或组织的全基因编码的蛋白质,主要涉及双向凝胶

电泳技术、多维液相色谱质谱的蛋白质分析技术[31] 。 代谢

组学(metabolomics)是后基因组时代的一个重要研究领域,
常采用仪器分析技术结合化学计量学方法研究生物体内源

性代谢物质的整体及其变化规律的科学,适用于生命科学研

究中复杂样品的小分子的分析[32] 。 网络药理学 ( network
 

pharmacology)技术是以系统生物学和多向药理学为理论基

础,利用生物分子网络分析方法,选取特定节点进行相关靶

点分析的新兴学科[33] 。 李梢等[34] 将网络药理学与中医药结

合在一起,从多成分、多靶点的角度将药物靶标、疾病和生物

系统网络相结合,从整体角度对中药进行研究。
2. 2　 系统生物学中多组学技术在中药炮制机制研究的应用

中药炮制改变了药物的性质,近些年来,系统生物学中

多组学技术在中药炮制机制研究中已经有所应用。 目前热

点多定位到炮制前后对肠道菌群 DNA 或 RNA 的变化;炮制

前后对机体蛋白组、代谢组的影响;以及预测炮制前后成分

变化引起的靶点变化。 目前应用系统生物学中多组学技术

助力研究中药炮制的现状与趋势,见图 3。

图 3　 系统生物学中多组学技术助力中药炮制研究拓扑网络

Fig. 3　 Topological
 

network
 

of
 

Chinese
 

medicinal
 

processing
 

research
 

by
 

multi-omics
 

technologies
 

of
 

system
 

biology

2. 2. 1　 基因组学与转录组学技术　 肠道菌群是宿主中最重

要的生物屏障,起到了免疫、代谢、营养等重要的功能。 调节

肠道菌群微生态是目前研究中药成分机制的热点。 二神丸,
由补骨脂和肉豆蔻组成,功效温肾暖脾、涩肠止泻,为观察中

药炮制对其药效的影响,胡昌江研究团队将炮制前后的饮片

分别组方二神丸,从中医临床入手,结合脾肾阳虚泄泻模型,
采用基因组学中荧光定量 PCR 技术比较炮制前后药物对脾

肾阳虚泄泻大鼠肠道菌群影响[35] 。 造模后肠道菌群与造模

前相比发生明显变化,说明脾肾阳虚泄泻大鼠肠道微生态平

衡遭到破坏,菌群失调。 二神丸各组对脾肾阳虚泄泻大鼠肠

道菌群的失调有明显的调节和改善作用,表明二神丸对肠道

菌群的调节可能为其治疗作用的机制之一。 比较补骨脂、肉
豆蔻炮制前后组成二神丸,炮制品组的综合疗效最好。 其中

补骨脂盐炙引药入肾,增强温肾助阳、纳气止泻;
 

肉豆蔻煨制

可增强固肠止泻的作用,这可能是造成炮制品组药效最佳的

原因所在,可为临床正确选用炮制品提供一定理论依据。
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相关研究者通过转录组学中 PCR 和高通量测序技术对

各组大鼠粪便中肠道菌群 16S
 

rRNA 片段进行分析,以期从

调节肠道菌群以及菌群-宿主共代谢角度探讨苍术干预脾虚

以及麸炒后增效的作用机制[36] ;研究人员通过空白组和模

型组的 LEfSe 差异检验,筛选得到与脾虚密切关联的肠道菌

属,与正常组相比,脾虚模型组大鼠的肠道菌群组成结构发

生显著变化,生制苍术干预后明显改善。 在属水平上筛选和

鉴别出 9 个脾虚关联肠道菌属,其中在 Parasutterella 菌属的

调节上生苍术显著优于麸炒苍术,在 Bacteroides、Escherichia-
Shigella、Phascolarctobacterium、Incertae-Sedis( Defluvii-taleaceae

 

Family)、Incertae-Sedis( Erysipelotrichaceae
 

Family) 菌属的调

节上麸炒苍术显著优于生苍术。 所以研究得出苍术麸炒增

效的作用机制可能和麸炒苍术对这些菌群有较好的调节

有关。
除此之外,湖北中医药大学李水清教授团队在“基于肠

道菌群的焦苍术抗腹泻药效及其作用机制”课题研究中,采
用基因组学中 PCR 和高通量测序技术对大鼠肠道内容物或

粪便中微生物 16S
 

rDNA 基因片段进行分析,明确其结构及

丰度组成,进一步明确焦苍术对肠道微生态的影响[37] 。 研

究发现一些有害菌如变形菌门 Proteobacteria 和螺杆菌 Heli-
cobacter 是肠黏膜对细菌感染更加敏感的主要诱因,并且焦

苍术醇提物能够减少有害菌群的数量,而使与炎症和感染等

呈负相关的有益菌如乳杆菌 Lactobacillus 和艾克曼嗜黏蛋白

球菌 Akkermansia 的数量显著增加,表明焦苍术醇提物可以

通过抑制有害菌的生长来缓解腹泻的症状达到减轻腹泻的

作用,为焦苍术治疗腹泻提供了一个新的方向和思路。
2. 2. 2　 蛋白组学与代谢组学在中药炮制机制研究的应用　
蛋白组学能够全面监测机体蛋白表达谱的变化,蛋白组学方

法应用到炮制中药研究中,将会为中药炮制机制研究提供全

新的技术平台和方法。 ZHANG
 

Y 等[38] 采用同位素标记相

对和绝对定量( iTRAP) 结合液相色谱-串联质谱 ( LC-MS /
MS)定量蛋白组学技术研究千金子霜降低肠道毒性的研究。
结果表明千金子霜能够通过降低血管生成素-4 和激活

STAT1 蛋白的表达来缓解由千金子引起炎症反应。 所以这

些目标蛋白是千金子霜在蛋白组学维度解毒的关键蛋白。
炮制可能增加某些成分在机体的利用度,或者通过辅料

更加精准地直达病位以增强临床疗效。 代谢组学分析的目

标是分析所有的样本整体中所有的代谢物,同时可以研究炮

制前后对机体代谢的影响。 课题组前期利用 GC-MS、NMR
 

2 种检测技术结合多元统计学手段,研究肾阳虚证大鼠服用

淫羊藿及其不同炮制品后,尿液、血浆中内源性代谢产物的

变化,并在此基础上寻找、鉴定了 41 个肾阳虚相关性的生物

标志物,9 条代谢通路[39] ;提示“加热”和“羊脂油”是淫羊藿

炮制增效必不可少的因素,从机体系统上评价其温肾助阳作

用。 探讨炙淫羊藿干预肾阳虚证的代谢通路,从一个全新的

视角揭示炙淫羊藿温肾助阳增效机制,阐明淫羊藿炮制机

制,为现代药理学的确证和补充提供理论支撑。
2. 2. 3　 网络药理学技术在中药炮制机制研究的应用　 由于

中药炮制之后其化学成分发生规律性变化,中药质量标志物

(Q-marker)概念的兴起是解读中药炮制机制的关键,因此,
如何对 Q-marker 进行验证则是人们研究的重要问题,具有构

建“成分-靶点-疾病”分析特征的网络药理学的引入则成为

快捷验证的利器。
醋制是中药炮制中常见的方法,苏联麟等[40] 采用 UP-

LC-Q / TOF-MS 解析生、醋五味子饮片结合多元统计方法筛选

出炮制前后潜在 4 种差异性化学标记物,进一步通过网络药

理学以及生物信息学分析显著差异成分相关的主要作用靶

点和通路,构建“成分-靶点-通路”网络关系,预测生、醋五味

子潜在的质量标志物。
同样,南京中医药大学石芸等[41] 通过 PharmMapper 等

研究牛蒡子炮制前后质量标志物(牛蒡苷、牛蒡苷元、绿原

酸、异绿原酸 A、异绿原酸 B 和异绿原酸 C)的潜在作用靶

标,这些靶标的药理学作用多为抗肿瘤,为阐明牛蒡子的炮

制机制提供科学依据。
3　 讨论与结语

3. 1　 药性、功效评价技术在中药炮制机制研究存在的问题

在中药炮制机制的药性、功效评价研究当中,运用现代

药理学以及物质基础评价方法多层次的技术方法,的确很深

入地解读了炮制过程中引起的一系列变化,取得了一定的进

展。 但是中药炮制是在中医药理论指导下经过长期临床实

践积累起来的传统药学,中医药理论的一个显著特点是辨证

论治,而炮制药理研究中,多数以“症”为基础,而不是中医的

“证”,所以,单纯运用现代药理学的实验指标分析炮制原理

是否准确也值得研究。
另外,在炮制对机体的影响方面,未能真正阐明其机制,

一方面来源于炮制方法的多元化,另一方面归于中药本身物

质基础复杂变化,致使中药具有“一物多效”的特点。 如果仅

仅从物质基础和药理效应出发来研究炮制机制,并不能阐明

其本质。 因此,基于中医药的“整体观”的思想,采用现代的

系统生物学技术平台来研究中药炮制的机制势在必行。
3. 2　 系统生物学中多组学技术成为研究中药炮制机制的必

然性

随着现代化学结构鉴定与分析技术及其分子生物学技

术的发展,对中药炮制的研究已经相对全面,从个体、组织、
器官到细胞、分子,从宏观深入到微观,从“整体论”向“还原

论”过渡,这是一种从“上至下”的策略;但是整个机体是一

个系统,具有时空动态特征,更加需要采用一种“自下而上”
的研究策略对系统逐级重建,这是一种可行的系统论[42] 。
它是一个“活”系统,可拆分的,它使传统策略和方法论有机

衔接,使得还原论和整体论可以优势互补、相得益彰,同时弥

补两者的不足。 系统生物学中多组学技术蓬勃发展恰好逢

时,能够为中药炮制提供全新的技术手段和整体的研究思
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维,尤其是解读中药炮制机制方面,近几年的研究更加注重

整合,其全面检测、综合分析的特点对复杂生物机体的应答

具有强大的分析能力;能够从系统的“ DNA、mRNA、蛋白质、
代谢物”多个维度对炮制机制进行研究。 多组学技术的应用

含义在于可通过数据挖掘或生信分析等方法归纳出中药多

靶点、多途径的作用,并通过现代药理学和分子生物学技术

进行进一步确证。
3. 3　 系统生物学中多组学技术在中药炮制机制研究中未能

突破的技术障碍

目前的研究仍然存在很多不足,炮制中药成分复杂,为
多靶点调控,药理机制不明确,现有的方法学知识难以满足

具有高度系统性、复杂性的系统生物学研究需求;由于科研

平台建立和费用问题,相较于代谢组学,基因组学、转录组测

序技术的应用较少;总体上,现有数据库在规模及完整性、原
创性方面明显不足,且数据的可靠性、准确性有待实验验证。
此外,样本量较少、蛋白产物混杂、代谢产物种类较多、实验

设计欠严谨、临床实用性欠缺等问题亦存在。 网络药理学虽

然说明了“差异性成分-靶点-网络”之间的关联,但是大多缺

乏实验相关的验证。
3. 4　 整合系统生物学中多组学技术是重构中药炮制机制的

关键

因此,在借鉴系统生物学中多组学技术解读中药炮制机

制的时候,要具有批判性和创造性思维,构建大规模组学数

据的设备和精准的算法,充分了解各种组学技术的差别及结

合技巧,整合多项组学技术,从 DNA、mRNA、蛋白和代谢物

等不同层次、多个变量来解读中药炮制机制及其科学内涵。
同时,有必要构建综合数据平台,链接中药炮制领域中的知

识资源,实现更全面的数据共享与传播。 进一步把中药炮制

体内外成分吸收转化、药效变化和组学变化进行整合,才能

系统地重构中药炮制机制。 除此之外,理应关注新兴组学研

究技术的发展,如宏基因组、单细胞测序等,有利于推动中药

炮制的理论和实践的创新走向生命科学的前沿。
3. 5　 结语

本文在现代系统生物体系下,从药性、功效变化和系统

生物学中的组学变化 2 个角度总结中药炮制机制的一系列

研究技术和方法。 本文指出,药性、功效评价技术所包含的

现代药理学、分子生物学、谱效相关、生物光子辐射技术对中

药炮制后给生物体带来的变化未能真正阐释;而系统生物学

中多组学技术,可从生物体的基因、蛋白、代谢物、生物通路

多方面对中药炮制的机制进行解读。 因此,整合多组学技术

是重构中药炮制机制的关键,以守正创新的思维为中药炮制

学科的发展提供有利的方向。
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