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基于胃癌关键基因的中药抗肿瘤研究现状分析
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［摘要］ 目的　分析以胃癌关键基因为治疗靶点的中药在胃癌防治中的研究现状。方法　在 GEO 数据库中

下载胃癌基因表达谱芯片数据，经筛选后确定 GSE54129和 GSE64916两个数据集，以“P＜0. 05，Log2FC≥
1”为截断值进行肿瘤组织与正常组织的差异表达基因筛选，利用韦恩图取两个数据集的交集，进行基因本

体论 （GO） 分析、京都基因与基因组百科全书 （KEGG） 通路富集分析及差异表达基因的蛋白互作 （PPI）
网络分析，采用 Cytoscape （3. 8. 2 版本） 软件计算得出的关键基因，在 Coremine Medical 数据库中对关键基

因进行检索，在“traditional Chinese medicine”条目中得到以关键基因作为治疗靶点的中药。对得到的中药

进行频次统计，选择前 5味中药，在中文及外文数据库中对其在胃癌中的相关研究进行文献检索。将检索到

的文献分为临床研究、网络药理学分析、数据挖掘/处方经验、基础实验，对研究现状进行总结。结果　韦

恩图取交集后得到两个数据集有 150 个共同的差异表达基因，富集到的生物功能与通路主要有 PI3K/AKT 通

路、上皮细胞转移、胶原蛋白细胞外基质等。利用 String 绘制 PPI网络，进一步在 Cytoscape 中根据自由度大

小选出前 10位的关键基因：CDKN2A、SPP1、CTGF、C3、CST3、APOB、GC、IL18、CCND1、CD34。应用

Coremine medical 数据库分析得到治疗关键基因靶点的中药，对检索到的中药进行频次统计，出现频次最高

的前五味中药分别为黄芪 （与 9个基因有关），白花蛇舌草、淫羊藿、三七 （各与 4个基因有关），菝葜 （与

3 个基因有关）。外文数据库未检索到相关文献，于 2022 年 2 月 20 日在中文 CNKI 数据库分别以“胃癌”“胃

恶性肿瘤”and“黄芪”“白花蛇舌草”“淫羊藿”“三七”“菝葜”进行检索，仅中药黄芪有临床研究，共 49
篇；网络药理学分析中黄芪有 8篇，白花蛇舌草 3篇，其他中药未检索到；数据挖掘/处方规律研究中黄芪 21
篇，白花蛇舌草 4 篇，其他中药未检索到；基础实验中黄芪 35 篇，白花蛇舌草 15 篇，三七 6 篇，淫羊藿 3
篇，菝葜 4篇，其中黄芪与三七有一项基础实验研究重合。临床研究多涉及黄芪提取物注射液联合其他治疗

对患者临床疗效及不良反应的影响；网络药理学分析中，包括的药对有黄芪-党参/白术/莪术/女贞子、白花

蛇舌草-半枝莲等；数据挖掘多集中在黄芪、白花蛇舌草两味中药；基础实验研究多以药物单体为主。结

论　治疗胃癌组织与正常组织的关键差异表达基因靶点的中药主要有黄芪、白花蛇舌草、三七、淫羊藿、菝

葜，目前以黄芪的相关研究最多。

［关键词］  胃癌；基因芯片；生物信息分析；关键基因

据统计，胃癌是全球第三大癌症死亡原因［1］。

目前手术和围手术期化疗是胃癌的标准治疗方法，

但即使是处于相同疾病分期且采用了相同治疗手段

的患者，其预后仍然存在较大差异，提示胃癌的异

质性较强［2］。既往认为幽门螺杆菌 （HP） 感染、

饮食不当、吸烟饮酒等是导致胃癌发生的主要危险

因素，却忽视了环境及遗传因素在胃癌发生发展中

的作用［3］。随着高通量测序技术的不断发展和对癌

症遗传特征的深入了解，目前从分子层面上对胃癌

的研究越来越多，抗人表皮生长因子受体 -2
（HER2）的曲妥珠单抗已被确定为HER2阳性晚期

胃癌的一线治疗药物［4］。抗血管内皮细胞生长因子

受体-2 （VEGFR2）的单克隆抗体雷莫芦单抗也已

被推荐用于晚期胃癌的二线治疗［5］。以程序性细胞

死亡-配体 1（PD-L1）阳性表达、EB病毒（EBV）阳
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性、微卫星高度不稳定 （MSI-H）、高肿瘤突变负

荷 （TMB-H） 等为生物标志物指导的免疫治疗也

在胃癌患者中具有较好的应答［6］。基于 CheckMate 
649研究［7］结果，纳武利尤单抗联合化疗已经在国

内获批晚期胃癌一线全人群适应症用药，其应用与

PD-L1表达和 HER2状态无关。中国临床肿瘤学会

发布的指南已将该方案推荐用于胃癌一线治疗，限

定人群为HER2阴性、PD-L1阳性联合评分（CPS）≥5
的人群［8］。由此可见，以基因检测为基准的个体化

精准治疗在胃癌治疗中发挥着越来越重要的作用。

肿瘤蛋白 p53 （TP53）突变是胃癌患者中最常

见的突变基因，编码的磷酸化蛋白（P53）是研究

最深入的肿瘤抑制蛋白之一，在多种肿瘤中存在

P53失活的现象［9］。胃癌中经常发生磷脂酰肌醇-3-

激酶催化亚单位 α （PIK3CA）、AT 丰富结合域 1A
（ARID1A）、E-钙黏蛋白 （CDH1） 基因突变［10］。

其中 PIK3CA 基因编码磷脂酰肌醇 3-激酶 （PI3K）
蛋白，PI3K/蛋白激酶B （AKT）通路是参与正常细

胞过程的重要信号通路之一，异常激活调节人类癌

症中的自噬、上皮间质转化、凋亡、转移和化疗耐

药［11］；CDH1 在胃癌中的突变率达 37%［10］；胃癌

中ARID1A基因突变率约为 16. 7%，变异多以无义

突变或移码突变为主，其基因突变会导致蛋白表达

缺失［12］。中药可通过干预相关基因靶点治疗疾病，

对相关基因靶点，既可在药物干预某种疾病人群或

相应模型动物后进行基因检测，也可以通过网络药

理学进行药物靶点基因的预测。研究方式多是整合

基因芯片数据与网络药理学进行预测，或可利用基

础实验加以验证。研究对象以单味中药、中药单

体，药对、复方的形式。目前研究显示，胃癌中聚

焦到的分子通路包括 PI3K/AKT信号通路［13］、丝裂

原活化蛋白激酶（MAPK）信号通路［14］、白细胞介

素［15］、肿瘤坏死因子［16］、核因子ΚB （NF-ΚB）信

号通路［17］等。本研究旨在探索胃癌关键基因及以

其为治疗靶点的中药的研究现状，从基因层面上为

中医药抗肿瘤作用提供依据，并为后续研究提供

思路。

1　材料与方法

1. 1　差异表达基因筛选

GEO（Gene Expression Omnibus）数据库（https：//
www. ncbi. nlm. nih. gov/geo/）是由美国国立生物技

术中心 （NCBI） 创建并维护的基因表达数据库。

于 2021 年 8 月 25 日在 GEO 门户网站中以“gastric 

cancer”和“homo sapiens”为关键词检索到符合要

求的胃癌mRNA表达谱基因芯片数据集共两个，分

别为 GSE54129 和 GSE64916。GSE54129 包含 21 份

正常胃黏膜组织，111 份胃癌组织。GSE64916 则

包含有 1份正常胃黏膜组织，4份胃癌组织。通过

R 语言（4. 1. 0 版本）软件中的“GEOquery”“limma”
程序包进行生信分析，分别对两个数据集的芯片数

据进行下载与整理分析，以“P＜0. 05，Log2FC≥
1”为截断值进行差异表达基因的筛选。利用

“VennDiagram”程序包绘制韦恩图并取交集，得到

在两个数据集中共同表达的差异基因。

1. 2　差异表达基因功能富集分析

利用 R 语言中的“clusterProfiler”程序包对共

同差异基因进行基因本体论（GO）分析和京都基

因与基因组百科全书 （KEGG） 通路富集分析。

GO 分析包括分子功能、生物过程和细胞组成三个

部分。KEGG除了对基因本身功能的注释外，还可

对基因参与通路进行富集分析。以P＜0. 05筛选有

统计学意义的生物学通路。

1. 3　蛋白互作网络构建与关键基因分析

利 用 String 数 据 库 （https：//www. string-db.
org/）进行差异表达基因的蛋白互作网络（PPI）分

析。将得分＞0. 4 的基因输入 Cytoscape （3. 8. 2 版

本）（https：//cytoscape. org/） 软件进行可视化分

析，并利用Cytoscape中插件 cytoHubba分析计算出

每个基因的自由度（degree），degree值越大，说明

该节点基因在网络中的生物功能越多。选取 degree
值排在前10位的关键基因进行后续分析。

1. 4　基因与靶点中药分析

Coremine Medical （http：//www. coremine. com/
medical/）数据库是挪威与中国科学院、中国医学

科学院、美国国立医学图书馆等多家机构联合开发

的医学信息检索平台。在门户网站的检索栏输入基

因名即可得到已被研究证实过的与该基因相关的治

疗药物。于 2021年 9月 5日进行基因靶点中药的检

索。在 Coremine Medical 网站“Explore”栏目的检

索框中输入基因名，选择后缀含有“gene/protein，
Human”对应的基因名，选择“traditional Chinese 
medicine”栏目，则可将该基因靶点的所有中药检

索出来，结果中对应有统计学意义的药物已用蓝色

标记标出，选择此类药物作为该基因靶点的治疗中

药。将得到的经PPI筛选出的 degree值位列前 10的

关键基因依次键入检索栏，如上法对基因为治疗靶

点的中药进行筛选，通过频次统计得出频次前 5位
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的中药。

1. 5　治疗关键基因靶点的中药在胃癌中的研究概述

对治疗关键基因靶点的中药在胃癌中的相关研

究分别进行检索。系统检索中文数据库中国知网

（CNKI）及外文数据库 PubMed、 Embase， Web of 
Science，检索时限为数据库建库至 2022 年 2 月 20
日。中文以“胃癌”“胃肿瘤”“胃恶性肿瘤”and

“依据上述标准选定的中药名”为检索词进行文献

检索，语言限定为中文。英文以“stomach neo⁃
plasms” OR “gastric cancer” OR “gastric carci⁃
noma” OR “stomach cancer” AND “中药名对应

的英文名称”，检索语言限定为英文。将检索的文

献分为临床研究、网络药理学分析、数据挖掘/处
方规律、基础实验 4大类，对相关中药在胃癌中的

研究进行分析、总结。

2　结果

2. 1　识别差异基因

经生物信息分析得出GSE54129中共有 2577个

胃癌组织与正常组织的差异表达基因，GSE64916
中有 728个差异表达基因，两个数据集中共有的差

异表达基因为150个。

2. 2　GO分析与KEGG分析结果

GO分析中生物过程（BP）主要集中在阿米巴

型细胞迁移、组织迁移、上皮细胞转移 （见附图

1，扫描本文二维码获取），细胞组成 （CC） 主要

集中在胶原蛋白细胞外基质、内质网腔、细胞间连

接 （见附图 2，扫描本文二维码获取），分子功能

（MF）主要集中在整合素结合、糖胺聚糖结合、细

胞外基质结构成分（见附图 3，扫描本文二维码获

取）。KEGG 分析显示差异表达基因主要富集的通

路有：脂肪消化与吸收、阿米巴病、PI3K-AKT 信

号通路（见附图4，扫描本文二维码获取）。

2. 3　PPI网络构建及关键基因分析

150 个共同差异表达基因 （见附图 5，扫描本

文二维码获取）中，经 Cytoscape中插件 cytoHubba
计算每个基因的 degree值，根据 degree值由大到小

的 10 个关键基因名分别是： CDKN2A、 SPP1、
CTGF、APOB、CST3、C3、CD34、COL5A1、GC、

IL18（见附图6，扫描本文二维码获取）。

2. 4　识别关键基因靶点中药

如表1所示，以10个关键基因为治疗靶点的中

药共检索到 90 个，根据频次统计的结果，选择出

现次数较高的前 5味中药进行后续分析。其中黄芪

与 10个胃癌关键基因中的 9个有关，白花蛇舌草、

三七、淫羊藿分别与 4个胃癌关键基因有关，菝葜

与 3个胃癌关键基因有关。多个胃癌基因靶点于某

药物，表明该药物可能在治疗胃癌过程中具有重要

作用，故选择该 5味中药进行后续分析。其他中药

因出现频次较低，不进一步探究。

2. 5　治疗关键基因靶点中药的文献分析结果

于 2022 年 2 月 20 日检索黄芪、白花蛇舌草、

三七、淫羊藿、菝葜的胃癌相关研究。外文数据库

检索到的文献篇数为 0。CNKI 数据库以“黄芪”

and“胃癌”“胃肿瘤”“胃恶性肿瘤”共检索到

332篇，“白花蛇舌草”and“胃癌”“胃肿瘤”“胃

恶性肿瘤”共检索到 90 篇，“三七”and“胃癌”

“胃肿瘤”“胃恶性肿瘤”共检索到 50 篇，“淫羊

藿”and“胃癌”“胃肿瘤”“胃恶性肿瘤”共检索

到 7篇，“菝葜”and“胃癌”“胃肿瘤”“胃恶性肿

瘤”共检索到 8篇。通过阅读摘要后去除医案、综

述及与主题无关的文献，共获得文献 147篇（见附

件 1，扫描本文二维码获取）。将相应文献按照临

床相关研究、网络药理学分析、数据挖掘/处方规

律、基础实验进行分类。表 2示，黄芪的相关研究

最多，白花蛇舌草次之，三七、淫羊藿、菝葜均只

检索到基础实验研究。在临床研究模块，仅涉及黄

芪一味中药，黄芪相关的临床研究多为黄芪提取物

表1　10个胃癌关键基因靶点的治疗中药

基因

CDKN2A

SPP1

CTGF

APOB

CST3

C3

CD34

COL5A1
GC
IL18

中药

蜂房，阿胶，当归，垂盆草，旋复花，白花蛇舌草，

三七，大血藤，甘草，杏仁

连钱草，地龙，花椒，骨碎补，淫羊藿，黄芪，茺蔚

子，菊花，巴戟天，海马

关木通，鹅不食草，黄芪，地龙，土茯苓，葶苈子，

石斛，当归，青皮，泽泻

红花，黄芪，仙人掌，黄连，紫苏，白花蛇舌草，泽

泻，苦瓜，大黄，薤白

竹节参，栀子，枸杞子，山栀子，黄芪，蒺藜，雷公

藤，杜仲，马齿苋，三七

爬山虎，海参，黄芪，白花蛇舌草，淫羊藿，白茅

根，阿胶，菝葜，木通，蝉蜕

白茅根，细辛，石上柏，莪术，黄芪，骨碎补，升

麻，茶树根，葛根，菝葜

海参，黄芪，三七花，三七，三七叶，淫羊藿

水牛角，蚕沙，黄芪，淫羊藿

萆薢，冬虫夏草，泽兰，菝葜，山楂，黄芪，竹荪，

三七，白花蛇舌草，丁香

注：表中中药排序为检索所得顺序。
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注射液联合其他治疗对患者临床疗效、生活质量或

免疫功能的影响及对不良反应的改善作用。网络药

理学模块中，黄芪相关的药对有黄芪-白术/党参/
女贞子/丹参/莪术等，主要影响 PI3K/AKT 这一经

典癌症信号通路及白细胞介素而发挥抗癌作用；白

花蛇舌草药对主要为白花蛇舌草-半枝莲。数据挖

掘模块主要集中在黄芪、白花蛇舌草两味中药。5
味药物均有相关的基础实验研究，多以药物单体的

研究为主，主要包括黄芪多糖、黄芪甲苷、黄芪皂

苷、白花蛇舌草总黄酮、白花蛇舌草多糖、三七总

皂苷、淫羊藿苷、菝葜皂苷。

3　讨论

目前，大量研究致力于从分子层面上解释疾病

的病因、诊断、治疗和预后。胃癌属于高度异质性

的恶性肿瘤，且预后不良，其研究领域相较于肺

癌、乳腺癌和结直肠癌等癌种发展相对落后。中医

中药在延长胃癌患者的生存期、提高生活质量等方

面具有明显优势［18-19］。有多位学者利用基因芯片、

网络药理学、生物信息分析和数据挖掘等方法探究

中药治疗肿瘤分子层面的作用机制，寻找癌症治疗

的常用中药作用靶点及其参与调控的通路［20-21］。本

研究利用生物信息分析找到胃癌与正常组织的差异

表达基因，对差异表达基因进行功能分析，经 PPI
选择出关键差异表达基因，找到治疗关键基因靶点

的中药，进一步利用数据库检索中药在胃癌中的相

关研究，对检索结果进行梳理和陈列，为中医药治

疗胃癌提供基因层面的依据。该方法又从反面印证

了利用关键基因筛选抗癌中药这一方法的可行性，

为抗癌中药研究提供思路。

本研究得出共有差异表达基因富集到的通路有

PI3K/AKT 信号通路，该通路是经典的癌症信号通

路之一，PI3K 通路的失调在恶性肿瘤发生发展中

起着重要作用［22］。其可以激活细胞的增殖、运动

和生长，可被多种生长因子受体激活而传递信号，

包括 HER2。抗 HER2 抗体曲妥珠单抗开启了胃癌

个体化治疗的时代，有研究认为 PI3K 通路激活与

曲妥珠耐药有关［23］。此外，PI3K/AKT信号通路的

频繁激活常常由PIK3CA基因突变或人第 10号染色

体缺失的磷酸酶（PTEN，一种肿瘤抑制蛋白）功

能丧失引发，两者在调节这一通路的过程中均发挥

着重要作用［23］。理论上针对这些标志物的靶向治

疗应该可以获得较好的抗癌效果，相关抑制剂目前

正处于临床前或临床阶段，用来治疗胃癌等实体

瘤［24］。本研究得到的差异表达基因聚焦到该通路，

佐证了 PI3K/AKT 信号通路失调及相关上下游分子

的功能异常在胃癌研究领域的重要地位。

筛查到的 10个关键基因之一的 SPP1经研究证

实为微小核糖核酸 340 （miR-340） 的靶基因，通

过介导 PI3K/AKT 信号通路抑制胃癌细胞的增殖、

侵袭、转移和上皮间质转化［25］。CTGF是基质细胞

蛋白家族成员之一，在包括癌变在内的许多生理和

病理过程中发挥重要作用，研究表明，胃癌中

CTGF高表达与更多的淋巴结转移、较晚的肿瘤分

期及易复发转移相关［26］。补体C3是补体激活级联

反应的中心分子，可刺激免疫细胞的募集和激活，

认为在肿瘤微环境中可能起着双重作用，研究表

明，补体 C3 沉积可作为免疫信号预测胃癌复

发［27］。IL-18是一种促炎细胞因子，IL-18的阳性表

达有可能参与胃癌的复发与转移［28］。CD34与胃癌

的印戒状组织有关，在基因敲除 CD34后，胃印戒

状组织消失［29］。研究［30］ 表明，COL5A1 通过被

miR-29a-3p下调，使胃癌细胞中的Wnt/β-连环蛋白

途径 （Wnt/β -catenin） 通路失活从而抑制胃癌进

展。与正常组织相比，细胞周期依赖性激酶抑制基

因 （CDKN2A） 在胃癌中呈现高甲基化［31］。10 个

关键基因中CST3、GC、APOB在胃癌中未见报道，

今后可探寻这些基因在胃癌发生、进展、治疗、预

后中的价值。

本研究对治疗上述关键差异表达基因靶点的中

药的相关研究进行了检索，发现黄芪与 10 个关键

基因中 9 个有关，检索到的相关研究数量也最多。

黄芪味甘，性微温，归脾、肺经，具有补气固表、

托毒排脓、利尿生肌之功。现代药理研究表明，黄

芪抗肿瘤作用主要表现在抑制肿瘤细胞增殖、迁

移，诱导肿瘤细胞凋亡，黄芪的补气固表功效体现

了调节免疫对抗肿瘤的重要性［32］，符合胃癌本虚

表2　治疗关键基因靶点中药的相关文献检索结果（篇）

中药

黄芪

白花蛇舌草

三七

淫羊藿

菝葜

合计

临床研

究

49
0
0
0
0

49

网络药

理学分

析

8
3
0
0
0

11

数据挖掘/
处方规律

21
4
0
0
0

25

基础实

验

35
15

6
3
4

63

合计

113
22

6
3
4

148
注：基础实验中黄芪与三七有一项研究重合，故最终有 147篇

文献。
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标实，治疗当以扶正为主的原则。本次虽检索到黄

芪相关的临床研究 50 项，但是缺乏大样本、高质

量的研究，期待今后可以进行前瞻性大样本的随机

试验证实黄芪制剂在胃癌治疗中的有效性。白花蛇

舌草、三七、淫羊藿、菝葜未检索到胃癌相关的临

床试验。网络药理学研究主要以药对的形式呈现，

有关黄芪的药对共检索到 8 项，黄芪分别与白术、

党参、莪术、女贞子组成药对进行分析，主要影响

PI3K/AKT 这一经典癌症信号通路及细胞因子白细

胞介素而发挥抗癌作用，而本文胃癌差异表达基因

经 KEGG 分析得到参与的生物学通路就包括 PI3K/
AKT信号通路，进一步佐证了通过胃癌关键基因探

索抗癌中药的可行性。治疗关键基因靶点的中药中

5味药在胃癌中均有基础实验报道，研究对象均为

中药的单体化合物，如黄芪多糖、黄芪甲苷、白花

蛇舌草总黄酮、三七皂苷、淫羊藿苷、菝葜皂苷。

中药单体相对于单味药或复方而言，成分较为单一，

易于研究，认可度相对较高，相关文章发表较多。

本研究利用基因芯片数据分析胃癌与正常组织

关键差异表达基因，富集分析出基因参与的生物学

功能和通路，公共数据库中探寻治疗关键基因靶点

的中药，通过文献检索得到这些中药在胃癌中相对

较多的研究报道，为中医药治疗胃癌在基因层面上

提供证据支持，也可为今后肿瘤治疗的中药研究提

供思路。本研究也存在一定局限性。首先，治疗关

键基因靶点的中药通过该基因参与何种通路在胃癌

中起到抑癌作用不明，无法从机制上进行解释。其

次，中医中药遵循辨证论治、整体观念，继而进行

遣方用药，药物应用讲究君臣佐使配伍，多以中药

复方的形式发挥作用，单味中药在疾病治疗中的作

用有限。今后应增加设计合理的基础实验对本研究

结果进行验证。最后，中药复方的含药血清或者冻

干粉是可选的研究方法，但是其有效性、认可度及

与中药汤剂的还原度仍需进一步考量。
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Research Status of Key Genes-target Chinese Herbal Medicine for the Treatment of Gastric Cancer
WANG Rui， SHEN Yumiao， ZHAO Aiguang
Longhua Hospital Affiliated to Shanghai University of Traditional Chinese Medicine， Shanghai， 200032
ABSTRACT Objective　To analyze the research status of gastric cancer （GC） key genes-targeted Chinese herbal 
medicinals （CHMs） in the prevention and treatment of GC.   Methods　The chip data of GC gene expression profiling 
was downloaded from GEO database.  After screening， GSE54129 and GSE64916 data sets were selected.  The diffe-

rentially expressed genes between tumor and normal tissues were screened out with “P＜0. 05， log2fc ≥ 1” as the cut-
off value.  Wayne diagram was used to take the intersection of the two data sets for Gene Ontology （GO） analysis， Kyo⁃
to Encyclopedia of Genes and Genomes （KEGG） pathway enrichment and protein-protein interaction （PPI） analysis.  
The key genes calculated by Cytoscape software 3. 8. 2 were searched in the Coremine Medical database， and the key 
genes-targeted CHMs were obtained in the entry of “traditional Chinese medicine”.  The frequency of the obtained 
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CHMs were counted， and the top five CHMs were searched in the literature databases for their related researches on 
GC.  The retrieved literature was classified into four categories including clinical research， network pharmacology 
analysis， data mining/prescription experience， and experimental research， and the research status was summarized.   
Results　The two data sets obtained through intersection by Wayne diagram had 150 common differentially expressed 
genes.  The enriched biological functions and pathways mainly included PI3K/AKT pathway， epithelial cell transfer， 
and collagen extracellular matrix.  Using String to draw PPI network， the top 10 key genes obtained in Cytoscape ac⁃
cording to the degree of freedom were CDKN2A， SPP1， CTGF， C3， CST3， apoB， GC， IL18， CCND1 and CD34.  
The Coremine medical database was used to analyze the key genes-target CHMs， and the top five CHMs with the high⁃
est frequency were Huangqi （Radix Astragali） in relation to 9 genes， Baihua Sheshe Cao （Herba Hedyotis Diffusae）， 
Yinyanghuo （Herba Epimedii）， and Sanqi （Radix et Rhizoma Notoginseng） each in relation to four genes， and 
Baqia （Rhizoma Smilacis Chinae） in relation to three genes.  No relevant literature was found in the foreign language 
database.  The Chinese CNKI database was searched with “gastric cancer”， “stomach malignant tumor”， and 

“Huangqi”， “Baihua Sheshe Cao”， “Yinyanghuo”， “Sanqi”， “Baqia”， and only 49 clinical researches focusing on 
Huangqi were found.  In terms of the network pharmacological analysis， there were 8 papers about Huangqi and three 
papers about Baihua Sheshe Cao， with no papers related to other three herbs.  For data mining/prescription experi⁃
ence， there were 21 papers of Huangqi and four papers of Baihua Sheshe Cao， and no paper was found for other 
three herbs.  In the experiment researches， there were 35 articles of Huangqi， 15 articles of Baihua Sheshe Cao， 
6 articles of Sanqi， 3 articles of Yinyanghuo and 4 articles of Baqia， among which， there was one experimental re⁃
search exploring both Huangqi and Sanqi.  Clinical studies mostly explored the effects and safety of Huangqi Extract 
Injection （黄芪提取物注射液） combined with other therapy in the treatment of GC.  From network pharmacology analy⁃
sis， the drug pairs including Huangqi-Dangshen （Radix Codonopsis）/ Baizhu （Rhizoma Atractylodis Macrocephalae）/ 
Ezhu （Rhizoma Curcumae）/ Nüzhenzi （Fructus Ligustri Lucidi）， and Baihua Sheshe Cao-Banzhilian （Herba Scutella-

riae Barbatae）.  Data mining was mostly concentrated on herbs， which were Huangqi and Baihua Sheshe Cao.  The 
basic experimental researches mostly explored the herbal monomers.   Conclusion　The CHMs target to key differen⁃
tially expressed genes between GC and normal tissues are Huangqi， Baihua Sheshe Cao， Sanqi， Yinyanghuo， and 
Baqia， and currently， Huangqi is mostly explored in the researches.
Keywords gastric cancer； gene chip； bioinformatics analysis； key genes
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