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基于网络药理学探讨宣白承气汤治疗
急性呼吸窘迫综合征的作用机制
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［摘要］ 目的 基于网络药理学探讨宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征 （ARDS） 的可能作用机制。方

法 检索 TCMSP数据库获得宣白承气汤的活性成分及靶点，检索GeneCards、OMIM、TTD和DrugBank数据

库获得ARDS的疾病靶点，得到药物-疾病共有靶点。通过 STRING数据库构建蛋白互作 （PPI） 网络模型，

通过Metascape和Reactome平台进行基因本体论 （GO） 分析和基因组的京都基因与基因组百科全书 （KEGG）
富集分析，运用 Cytoscape 3. 7. 2软件构建药物成分-ARDS靶点-通路网络图，并利用AutoDockTools和Vina
软件进行分子对接验证。结果 共获得大黄、苦杏仁和瓜蒌皮相关靶点 93个，ARDS疾病靶点 5416个，得

到共有靶点51个。PPI分析结果示TNF、TP53、CASP3、PTGS2作用关系最强；GO分析得到生物过程主要富

集条目 20条、细胞组成 9条、分子功能 17条，主要生物学过程为丝裂原活化蛋白激酶 （MAPK） 级联反应的

调控；KEGG富集的主要通路有核受体转录途径、白细胞介素 4和白细胞介素 13信号、通用转录途径等；网

络拓扑分析示 Eupatin为宣白承气汤治疗 ARDS的主要活性成分，其次是（+）-catechin和 Mutatochrome，
PTGS2、ESR1、NR3C2、NOS2是其发挥作用的核心靶点；分子对接结果示Glabridin-PTGS2对接分数最高，

大部分靶点与成分的结合活性较好。结论 宣白承气汤的核心成分Glabridin和 Eupatin可能作用于 TPGS2、
TNF、TP53、CASP3等靶点，通过白细胞介素相关通路、MAPK信号通路、核受体转录途径等抑制炎症反应

和氧化应激，调控基因表达，发挥治疗ARDS的作用。
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1967年Ashbaugh等首次提出急性呼吸窘迫综

合征（acute respiratory distress syndrome，ARDS）［1］，

该病由多种肺部（如肺炎、吸入）或非肺部（如败

血症、胰腺炎、创伤）的损伤引起，临床表现为持

续的低氧血症或呼吸衰竭，是一种急性、炎性、弥

漫性肺泡损伤疾病。一项针对 50个国家的研究［2］

显示，ARDS每年影响约 300万患者，其患者人数

占 ICU入院人数的 10. 4%，早期识别难且确诊率

低，而重度ARDS患者的病死率高达 46. 1%。新型

冠状病毒肺炎的病死亦与ARDS相关［3］。治疗上，

西医主要采用肺保护性机械通气的方法，并且需警

惕呼吸机引起的肺损伤［4］。

ARDS属于中医学“暴喘”“喘促”等范畴，

是以肺系病证表现为主的常见危急重症。宣白承气

汤出自《温病条辨》，是中医经典名方，由苦杏仁、

石膏、大黄和瓜蒌皮组成，具有通腑降气、清肺化

痰的功效。本团队前期进行的系统评价［5］表明，

宣白承气汤联合西医常规疗法能提高ARDS患者的

有效率 ［RR=1. 45，95%CI（1. 28，1. 65）］、降

低病死率 ［RR=0. 55， 95%CI （0. 38， 0. 81）］、

改 善 氧 合 指 数 ［MD=26. 11， 95%CI （21. 90，
30. 32）］等，但其作用机制有待进一步阐释。本

研究通过网络药理学和分子对接技术，探讨宣白承

气汤治疗ARDS的作用机制，为临床应用提供科学
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1 资料和方法

1. 1 宣白承气汤的主要活性成分筛选和靶点预测

检索 TCMSP（http：//tcmspw. com/tcmsp. php）［6］

数据库。收集宣白承气汤中大黄、苦杏仁、瓜蒌皮

的中药化学组成成分，由于石膏是硫酸盐类矿物

质，含 95%以上含水硫酸钙和多种无机元素，故

未纳入。根据口服利用度 （OB）≥30%且类药性

（DL）≥0. 18的 2个药代动力学 （ADME） 属性值

进行活性成分初步筛选，获得活性化合物及其作用

的蛋白质靶点。筛选结束后，统一在Uniprot蛋白

质数据库 （https：//www. uniprot. org）［7］ 将化合物

作用的靶点蛋白转化为靶点基因名。

1. 2 ARDS潜在靶点预测

以“acute respiratory distress syndrome”为关键

词，分别在 GeneCards数据库 （https：//www. gen⁃
ecards. org/）［8］、OMIM数据库（http：//www. omim.
org）［9］、TTD数据库 （http：//db. idrblab. net/ttd/）［10］

和 DrugBank数据库 （https：//www. drugbank. ca/）［11］

中检索ARDS的潜在靶点。在GeneCards数据库中，

Score值越高，表示该靶点与疾病关系越密切。若

靶点过多，则设定 Score大于中位数的靶点为

ARDS的潜在靶点。合并 4个疾病数据库靶点，删

除重复值得到ARDS靶点。

1. 3 药物-疾病共有靶点获取

将宣白承气汤有效成分靶点与ARDS疾病靶点

通 过 在 线 软 件 Venny 2. 1. 0 （https：//bioinfogp.
cnb. csic. es/tools/venny/index. html） 取交集，得到

药物-疾病共有靶点。

1. 4 共有靶点蛋白互作网络构建

蛋白互作网络（PPI）是系统分析大量蛋白在

信号传递、基因表达、物质代谢等生命过程中的作

用关系，从而了解蛋白之间的功能联系、挖掘核心

调控基因的方法。将共有靶点导入至 STRING数据

库［12］（https：//string-db. org/）进行PPI分析，生物

种类设置为“Homo sapiens”，最小互相作用阈值设

定为“hidhest confidence＞0. 7”，其余设置均为默

认设置，获得靶点的相互作用关系。将其结果导入

Cytoscape 3. 7. 2软件 （https：//cytoscape. org/），构

建宣白承气汤治疗 ARDS潜在作用靶点的互作

网络。

1. 5 共有靶点功能与通路的富集分析

将共有靶点录入 Metascape数据库 （http：//
metascape. org/gp/index. html）［13］， 设 置 P＜0. 05，

对宣白承气汤作用于ARDS的共有靶点进行基因本

体论（GO）分析，包括生物过程、细胞组成和分

子功能，并通过微生信平台（http：//www. bioinfor⁃
matics. com. cn/）对其结果进行可视化展示。通过

Reactome数据库 （https：//reactome. org/） 进行基

因组的京都基因与基因组百科全书（KEGG）富集

分析。

1. 6 宣白承气汤活性成分-ARDS靶点-通路网络

图构建

将Reactome数据库得到的KEGG通路富集结果

导入Cytoscape 3. 7. 2软件，构建宣白承气汤活性成

分-ARDS靶点-通路网络图，通过 Cytoscape 3. 7. 2
内置的NetworkAnalyzer工具分析有效成分及靶点的

网络拓扑参数，包括连接度、介度及紧密度等，并

根据网络拓扑参数判断核心靶点及发挥药效的主要

活性成分。

1. 7 分子对接验证

分子对接技术通过分子之间的空间识别和能量

识别，利用计算机来模拟分子间的相互作用关系。

本研究通过 PubChem数据库 （https：//pubchem.
ncbi. nlm. nih. gov/）查询小分子配体的 PubChem序

号，通过 PDB数据库（http：//www1. rcsb. org/）查

询 受 体 的 PDB 序 号 ， 使 用 Chimera 1. 15 软 件

（http：//www. cgl. ucsf. edu/chimera/）下载配体和受

体的 3D结构，对受体进行去残基、去多余链等处

理。若 PubChem无小分子配体序号，则舍弃；若

Chimera 1. 15软件未找到 3D结构，则通过Chem3D
20. 0 软 件 （https：//perkinelmerinformatics. com/）
进行补充查找。利用 AutoDockTools 1. 5. 6 软件

（http：//autodock. scripps. edu/）对配体和受体进行

加氢、计算电荷等操作，并调试功能盒子大小。利

用 Vina开源程序 （http：//vina. scripps. edu/） 进行

对接，并根据对接分数（Docking Score）值评价靶

点与活性化合物的结合强度与活性，最后通过

Pymol 2. 5软件 （https：//pymol. org/2/） 和 LigPlot
v2. 2 软 件 （https：//www. ebi. ac. uk/thornton-srv/
software/LigPlus/）进行可视化展示。

2 结果

2. 1 宣白承气汤活性成分筛选结果

利用 TCMSP数据库初步提取大黄化学成分 92
种、苦杏仁 113种、瓜蒌皮 80种，根据 TCMSP推
荐标准 （OB≥30%、DL≥0. 18） 筛选后共获得大

黄活性成分 16种、苦杏仁 19种、瓜蒌皮 11种，3
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种药物活性成分查重后剩余 45种。其中，大黄成

分作用靶点 110个、苦杏仁 207个、瓜蒌皮 35个，

合并后删除重复值并在Uniprot蛋白质数据库规范

共得到靶点93个。

2. 2 ARDS潜在靶点的获取

GeneCards数据库获得ARDS相关靶点 3381个，

根据经验设置 Score大于中位数的目标靶点为

ARDS的潜在靶点，共获取 1692个靶点。OMIM、

TTD、DrugBank数据库分别获得 ARDS相关靶点

4119、10和 13个，合并后删除重复者，最终得到

5416个ARDS相关靶点。

2. 3 药物-疾病共有靶点获取

将宣白承气汤有效成分靶点与ARDS疾病靶点

通过在线软件Venny 2. 1. 0取交集并绘制Venny图，

共得到 51个药物-疾病共有靶点，分别是 PTGS1、
PTGS2、 NOS2、 DPP4、 PRSS1、 PGR、 NR3C2、
PIK3CG、 NR3C1、 CHRM3、 CA2、 ACHE、
PDE3A、 HTR2A、 ADRA1A、 SLC6A3、 ADRB2、
ADRA1D、 SLC6A4、 DRD2、 OPRM1、 ADRA2A、
PLAU、 MAOA、 ADRB1、 SCN5A、 ADRA1B、
ESR1、 CAT、 KDR、 MAPK14、 CHEK1、 AR、
ESR2、 SOD1、 ADRA2B、 KCNH2、 JUN、 BCL2、
BAX、 CASP9、 CASP3、 CASP8、 PON1、 CDKN1
A、TNF、TP53、MYC、IL1B、PRKCD、PPARG。
2. 4 共有靶点PPI网络构建

将 51个药物-疾病共有靶点提交至 STRING
11. 0平台，最小互相作用阈值设定为 hidhest confi⁃
dence＞0. 7，隐藏单独靶点，得到靶点 PPI网络。

包括 51个节点数，89条边，平均节点度 3. 49。将

PPI数据导入Cytoscape 3. 7. 2软件中，绘制蛋白互

作网络图 （图 1）。节点越大、线条越粗表明靶点

作用关系越强。由图可知，TNF、TP53、CASP3、
PTGS2作用关系最强。

2. 5 GO生物功能注释结果

利用Metascape数据库对筛选到的 51个共有靶

点进行GO生物功能注释，得到生物过程主要富集

条目 20条，分子功能 17条，细胞组成 9条，生物

过程和分子功能排名前10位的条目详见图2、图3，
细胞组成条目详见图 4。图中纵坐标表示富集条

目，横坐标表示富集在此条目中的基因数量。宣白

承气汤参与的主要生物过程有血液循环、丝裂原活

化蛋白激酶（MAPK）级联反应的调控、细胞对有

机环状化合物的反应等，细胞组成有膜筏、突触前

膜的组成部分、溶泡等，分子功能有蛋白质结构域

特异性结合、蛋白质均二聚活性、蛋白激酶结

合等。

2. 6 KEGG通路富集分析结果

利用Reactome数据库对筛选到的 51个共有靶

点进行KEGG通路富集分析，得到宣白承气汤治疗

ARDS靶点通路富集结果。富集的主要通路有核受

体转录途径、白细胞介素 4和白细胞介素 13信号、

通用转录途径、白细胞介素信号、RNA聚合酶Ⅱ
转录等，表1示，前5条通路富集结果。

图1 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征

共有靶点蛋白互作网络（PPI）图

表1 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征靶点通路富集结果

通路名称

核受体转录途径

白细胞介素4和白细胞

介素13信号

通用转录途径

白细胞介素信号

RNA聚合酶Ⅱ转录

P值

1. 11×10-16
1. 11×10-16

5. 22×10-15

6. 85×10-14

9. 04×10-14

错误发现率（FDR）
2. 90×10-14
2. 90×10-14

9. 08×10-13

8. 91×10-12

9. 40×10-12

关键基因

AR；PGR；PPARG；NR3C1；ESR1；ESR2；NR3C2
CDKN1A；NOS2；MAOA；MYC；IL1B；BCL2；OPRM1；PTGS2；TP53；TNF

JUN；CDKN1A；OPRM1；NR3C1；MAPK14；ESR1；ESR2；NR3C2；AR；
MYC；CAT；CHEK1；BAX；PPARG；PGR；TP53
JUN；CDKN1A；NOS2；MAOA；OPRM1；PTGS2；MAPK14；TNF；SOD1；
MYC；CASP3；IL1B；BCL2；TP53
JUN；CDKN1A；OPRM1；NR3C1；MAPK14；ESR1；ESR2；NR3C2；AR；
MYC；CAT；CHEK1；BAX；PPARG；PGR；TP53
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2. 7 宣白承气汤活性成分-ARDS靶点-通路网络

图构建

选取 KEGG富集分析的前 15条通路，运用

Cytoscape 3. 7. 2构建宣白承气汤活性成分-ARDS靶
点-通路网络图（图 5）。各图形面积越大，代表此

节点在网络中的调控作用越强。通过 Cytoscape
3. 7. 2内置的NetworkAnalyzer分析宣白承气汤治疗

ARDS网络拓扑参数，得到核心成分及核心作用靶

点（表 2、表 3）。结果表明，Eupatin为宣白承气汤

治疗ARDS的最主要活性成分，其次是（+）-catechin

和 Mutatochrome， PTGS2、 ESR1、 NR3C2、 NOS2
是其发挥作用的核心靶点。

2. 8 分子对接结果

将核心靶点 PTGS2、ESR1、NR3C2、NOS2与
作用于核心靶点的小分子配体进行对接，结果见表

4。对接分数（Docking Score）＜-4. 25时表示活性

成分与靶点间存在结合能力，＜-5. 0时表示结合

活性较佳，＜-7. 0时表示结合活性极佳。结果显

示，评分＜-4. 25者占总数 96. 97%，＜-5的占

93. 94%，＜-7的占 54. 55%。说明大部分靶点与活

性成分的结合活性较好，而 PTGS2与MOL004908

图2 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征

共有靶点排名前十位的生物过程分析

图3 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征

共有靶点排名前十位的分子功能分析

图4 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征

共有靶点的细胞组成分析

注：圆形代表中药，方形代表靶点，倒三角形代表通路。

图5 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征

主要活性成分小五靶点-通路网络图

表2 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征主要活性成分

网络节点特征参数

活性成分

Eupatin
（+）-catechin
Mutatochrome
Mairin
gondoic acid

MOLID
MOL002235
MOL000492
MOL002251
MOL000211
MOL005030

连接度

12
9
9
8
8

介度

0. 099226
0. 107888
0. 031368
0. 044191
0. 032377

紧密度

0. 418478
0. 423077
0. 396907
0. 385000
0. 356481

表3 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征主要靶点

网络节点特征参数

靶点

PTGS2
ESR1
NR3C2
NOS2
ESR2

连接

度

24
13
12
10
9

介度

0. 487342
0. 377451
0. 388889
0. 343750
0. 363208

紧密度

0. 291818
0. 054418
0. 176819
0. 023363
0. 025700

靶点

OPRM1
TP53
MAPK14
ADRB2
MYC

连接

度

9
9
9
9
8

介度

0. 423077
0. 385000
0. 388889
0. 377451
0. 373786

紧密度

0. 063391
0. 033842
0. 024154
0. 042513
0. 020015
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（Glabridin）对接分数最高，为-10. 7。

3 讨论

ARDS是一种临床和生物异质性疾病，其本质

是多种炎症细胞（巨噬细胞、中性粒细胞、血管内

皮细胞、血小板）及其释放的炎性介质和细胞因子

间接介导的肺脏炎症反应，是系统性炎症反应综合

征的肺部表现［4］。中医学认为，肺失宣降、气机逆

乱是ARDS的根本病机［14］。宣白承气汤作为中医经

典方剂，具有通腑降气、清肺化痰的作用，治疗

ARDS的临床效果确切［5］。研究表明，大黄的提取

物大黄素对ARDS具有抗炎、抗氧化、调节肺水代

谢、调节肺表面活性蛋白作用［15］，能抑制脂多糖

（LPS） 诱导的 ARDS小鼠核因子 κB（NF-κB） 表

达，发挥抗炎作用［16］。大黄酸亦具有抗炎、抗氧

化和抗病毒作用［17］。苦杏仁不仅具有大脑保护作

用，还参与 tau磷酸化、氧化应激、抗炎等过

程［18］，可通过多种作用来预防内皮功能障碍［19］。

瓜蒌皮的提取物亦具有抗炎作用［20］。综上，宣白

承气汤的主要成分具有抗炎、抗氧化、保护内皮功

能等作用。

本研究检索相关数据库共得到大黄、瓜蒌皮、

苦杏仁的作用靶点 93个，ARDS相关靶点 5416个，

药物-疾病共有靶点 51个。进一步 PPI分析可知，

宣白承气汤可能通过结合 TNF、TP53、CASP3、

PTGS2等靶点发挥治疗 ARDS的作用。研究表明，

TNF已作为ARDS的发生或结局相关的候选基因之

一［21］；在LPS致ARDS小鼠中，其表达随时间呈类

似的“驼峰样”增加［22］，抑制肿瘤坏死因子 α
（TNF-α）介导的NF-κB和组蛋白去乙酰化酶 3核移

位能预防LPS诱导的ARDS［23］，临床上可将TNF作
为预测 ARDS的发病率和病死率的重要因子［24］。

TP53是新陈代谢、抗氧化、自噬、凋亡和细胞停

滞等生理过程的关键调节枢纽［25］，在ARDS中高表

达，参与 DNA修复和基因组稳定性［26］，亦参与

ARDS和血栓形成中宿主与病毒的相互作用［27］。

CASP3是细胞凋亡的关键效应因子，可抑制肺内皮

细胞凋亡，能预防 LPS诱导的ARDS，以减轻肺损

伤［28］。PTGS2又称环氧化酶 2（COX-2），参与调

节基础气道功能、气道高反应性和肺部炎症反

应［29］。MAPK家族成员、表皮生长因子受体和NF-κB
是 COX-2 的重要调节因子，抑制 COX-2 表达，

减 少前列腺素 E2和促炎细胞因子白细胞介素 1
（IL-1）、白细胞介素 6（IL-6）、白细胞介素 8（IL-8）、

TNF-α的产生，能抑制ARDS中肺泡上皮Ⅱ型细胞

的炎症反应，抑制细胞因子风暴［30-31］。综上，这些

靶点是ARDS疾病的重要调控基因，在抗炎、抗氧

化、凋亡、基因调控等方面发挥重要作用，能减轻

肺内皮细胞损伤，保护肺组织。

对共有靶点进行GO分析，可知宣白承气汤参

与的主要生物学过程有血液循环、MAPK级联反应

的调控等，细胞组成有膜筏、突触前膜的组成部分

等，分子功能有蛋白质结构域特异性结合、蛋白质

均二聚活性等。其中，MAPK包括 c-Jun NH2末端

激酶 （JNK）、p38 MAPK和细胞外信号调节激酶

（ERK），这些酶可调节各种细胞活动，包括炎症、

增殖或分化、凋亡或存活、先天免疫等［32］。MAPK
的激活可促进炎症细胞因子COX-2、诱导型一氧化

氮合酶和血管细胞黏附分子 1的诱导，导致炎症反

应上调，是调节炎症反应的重要信号通路［33］。抑

制 ERK、JNK、p38 MAPK的磷酸化，其促炎细胞

因子 TNF、IL-6和白细胞介素 1β的水平可受到抑

制，而抗炎细胞因子白细胞介素10的水平升高［34］，

阻断MAPK活性可能是治疗ARDS的一种方法［35］。

利用 Reactome数据库进行 KEGG通路富集分

析，得到宣白承气汤治疗ARDS的前 5条通路为核

受体转录途径、白细胞介素 4（IL-4）和白细胞介

素 13（IL-13）信号、通用转录途径、白细胞介素

表4 宣白承气汤治疗急性呼吸窘迫综合征核心靶点

分子对接结果

受体

PTGS2
配体MOLID
MOL001494
MOL002881
MOL005530
MOL000096
MOL000358
MOL000471
MOL002235
MOL002259
MOL000211
MOL000492
MOL002372
MOL004841
MOL004903
MOL004908
MOL005017
MOL005030
MOL007207

对接

分数

-5. 4
-9. 6
-9. 9
-8. 9
-9. 3
-9. 0
-9. 1

-10. 1
-7. 6
-9. 3
-6. 8
-9. 0

-10. 4
-10. 7
-9. 9
-8. 8
-8. 9

受体

ESR1

NR3C2

NOS2

配体MOLID
MOL000471
MOL002259
MOL002372
MOL004841
MOL004908
MOL005017
MOL004355
MOL000449
MOL000492
MOL002211
MOL002881
MOL005530
MOL000096
MOL000471
MOL004841
MOL004908

对接

分数

-6. 1
-7. 9
-4. 5
-5. 6
-7. 9
-6. 8
-7. 0
-6. 4
-6. 6
-2. 8
-6. 4
-6. 5
-5. 9
-6. 6
-6. 2
-6. 8
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信号和RNA聚合酶Ⅱ转录。核受体是一类多细胞

生物中含量最丰富的转录因子超家族，能被相应配

体及众多共调节因子调节，调控机体的生长发育、

细胞分化及代谢等过程［36］。研究表明，核受体中

的核孤儿受体Nur77能抑制 LPS诱导的ARDS大鼠

NF-κB和 p38 MAPK的磷酸化，降低内皮素 1表达，

减轻肺损伤［37］。肺部或全身不受控制的炎症反应

是ARDS的主要发病机制［38］，促炎因子和炎性介质

等其他炎性递质激活炎症反应，会直接损伤肺泡内

皮细胞［39］，而白细胞介素家族多种细胞因子是

ARDS的发生或结局相关的候选基因［20］，是ARDS
的重要生物标记物［23］。IL-4和 IL-13是Ⅱ型炎症反

应的标志性细胞因子，诱导复杂的炎症反应，其功

能失调是多种疾病的主要驱动因素［40］。IL-4是淋

巴细胞功能的调节剂，IL-13是效应细胞因子，调

节气道上皮的平滑肌收缩和黏液产生［41］。研究表

明，IL-4受体α（IL4Rα）依赖性2型细胞因子信号

传导可以直接抑制组织中低氧性中性粒细胞的存活

并促进中性粒细胞介导的急性肺损伤的消退［42］。

因此，本研究推测，核受体转录途径、IL-4和 IL-13
信号通路是宣白承气汤治疗ARDS的重要通路。

分 子 对 接 结 果 提 示 ， PTGS2-MOL004908
（Glabridin）的对接分数最高，对接分数小于-4. 25
者占总数 96. 97%，小于-7的占 54. 55%，表明大

部分靶点与活性成分的结合活性较好。研究表明，

Glabridin能抑制细胞因子的产生，抑制环氧合酶活

性而显示出抗炎作用，且没有细胞毒性［43］。其能

调节MAPK途径减轻内皮功能障碍和通透性［44］，

可抑制 p38 MAPK和ERK信号通路，发挥抗氧化作

用，减轻LPS诱导的ARDS大鼠的肺损伤［45］。宣白

承气汤的主要活性成分 Eupatin能显著降低 LPS诱
导的 NF-κB p65磷酸化和炎性因子的产生［46］。因

此，本研究推测，Glabridin和 Eupatin是宣白承气

汤发挥作用的主要活性成分。

综上所述，宣白承气汤的核心成分Glabridin和
Eupatin等，作用于TPGS2、TNF、TP53、CASP3等
靶点，通过白细胞介素相关通路、MAPK信号通

路、核受体转录途径等，抑制炎症反应和氧化应

激，调控基因表达，发挥治疗ARDS的作用，证实

了宣白承气汤多成分、多靶点、多通路的作用机

制。然而中药石膏在中医临床治疗中具有重要意

义，因其主要成分为矿物质未被纳入，本研究结果

仍需通过实验进一步验证。
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A Network Pharmacology-based Approach to Explore the Mechanism of Xuanbai Chengqi Decoction （宣白承

气汤） Against Acute Respiratory Distress Syndrome
JIA Yuanping1，2，DOU Dan1，2，LI Liling1，WANG Xinru1，LI Chenhao1，2，REN Zhiying1，2，ZHANG Hongchun2

1. Beijing University of Chinese Medicine， Beijing， 100029；2. Center of Respiratory Medicine， China-Japan Friendship Hospital
ABSTRACT Objective To explore the possible mechanism of Xuanbai Chengqi Decoction（宣白承气汤，XCD）in
the treatment of acute respiratory distress syndrome（ARDS）based on network pharmacology. Methods The TCMSP
database was searched to obtain the potential active ingredients and targets of XCD，and the GeneCards，OMIM，TTD
and DrugBank databases were searched to obtain the targets of action of ARDS. The drug-disease common targets
were then obtained. The protein-protein interaction（PPI）network model was constructed by STRING platform，and
the Gene Ontology（GO）and Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes（KEGG）enrichment analysis was performed
by Metascape and Reactome platforms. CytoScape 3. 7. 2 software was then used to construct drug component-ARDS
target-pathway network diagrams，while AutoDockTools and Vina software were used to validate the molecular dock⁃
ing. Results We obtained 93 targets related to Dahuang（Radix et Rhizoma Rhei），Kuxinren（Semen Armeniacae
Amarum），Gualoupi（Pericarpium Trichosanthis），and 5416 targets of ARDS. Finally we got 51 drug-disease com⁃
mon targets. The PPI analysis revealed that TNF，TP53，CASP3，and PTGS2 had closest relationship. GO analysis
yielded 20 main enrichment entries for biological processes，9 entries for cellular composition and 17 entries for mo⁃
lecular functions. The main biological process was the regulation of mitogen-activated protein kinase（MAPK）cas⁃
cade reaction. The KEGG analysis showed the main enrichment pathways were nuclear receptor transcription path⁃
way，interleukin-4 and interleukin-13 signaling，and universal transcription pathway. Network topology analysis re⁃
vealed that Eupatin was the main active component of XCD for the treatment of ARDS，followed by（+）-catechin and
Mutatochrome，and PTGS2，ESR1，NR3C2，and NOS2 were the core targets for its action. The molecular docking re⁃
sults suggested that Glabridin-PTGS2 had the highest docking score，and most of the targets and components had good
binding activities. Conclusions Glabridin and Eupatin，the core components of XCD，may act on TPGS2，TNF，
TP53，CASP3 and other targets to inhibit inflammatory response and oxidative stress，regulate gene expression，and
exert therapeutic effects on ARDS by mediating interleukin-related pathways，MAPK signaling pathways，and nuclear
receptor transcriptional pathways.
Keywords acute respiratory distress syndrome；Xuanbai Chengqi Decoction（宣白承气汤）；network pharmacology；
molecular docking；target
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