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多组学技术在中医药领域中的应用现状与前景分析
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［摘要］ 由于中医临床干预的复杂性和中药成分的多样性，基因组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学等

单一组学往往无法全面解析中医药的科学内涵。系统生物学驱动的多组学技术可从基因及其表达、蛋白、代

谢物等不同层面解析中医药理论内涵和应用机制，与中医整体观相契合，有助于推动中医药现代化发展。通

过回顾组学技术应用于中医药领域的文献，发现多组学技术被广泛应用于中医药的病证结合、中药质量评

价、药效机制和药物毒理等领域，能够多角度、全方位地阐释中医药的作用机理，突破了单一组学的局限，

已取得显著成就。同时，多组学技术也面临成本投入高、数据量巨大带来的分析困难、研究成果转化不足等

问题。未来有望通过加强多学科合作，开展长期、动态的临床研究，标准化和规范化数据分析流程，采用恰

当合理的多组学搭配模式，建立中医药多组学数据库，揭示中医药的个体化特征、治疗机制和疾病调节网

络，以进一步推动中医药的现代化发展。
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中医药学是依托古代哲学思想，以整体观和辨

证论治为特色，集诸多医学大家之所成而形成的医

学瑰宝。如何充分发挥中医药优势，推动中医药现

代化，仍是亟待重点攻克的科学问题。由于中药成

分的多样性和中医干预方式的复杂性，单一组学技

术往往无法全面解析中医病证的复杂调控网络和中

药的药理毒理机制，而系统生物学驱动的组学技术

的出现能够通过整合不同层面的生物信息弥补这一

不足，为用现代科学解读中医药学原理的实现提供

了方法学指导［1］。近年来，多组学研究被广泛应用

于中医药领域，并取得了丰硕的成果。本文通过分

析相关文献，总结多组学技术在中医药领域的应用

情况，并对当前研究中存在的问题和不足进行分

析，以期为中医药多组学研究提供思路。

1　多组学技术在中医药领域中的应用现状、存在

问题及解决对策

组学，Omics，词根“-ome”，即某一类系统性

的集合或整体。作为由系统生物学驱动的新兴技

术，组学通过对生物体多个组分 （如基因、蛋白

质、代谢产物等）进行全面分析和解读，揭示其在

生物体生理病理过程的综合作用和相互关系。其

中，基因组学是研究基因组 （包括基因和非编码

DNA 序列） 的结构、功能、变异和相互作用的学

科，侧重于遗传因素对生物体的影响［2］；转录组学

是从整体水平上研究基因转录、转录调控的学科，

更关注于基因的表达和动态变化［3］；蛋白质组学是

研究细胞、组织或生物体内蛋白质组成、结构、功

能和相互作用的科学，相比于基因组学和转录组

学，其更接近于表型、现象，是发现新的生物标志

物或药物靶点的重要方法［4］；代谢组学通过对代谢

物组成和变化进行定性定量分析，进而达到了解代

谢物与生物体状态或疾病间关联的目的［5］。

单一组学研究无法对生物体进行多维度表征，

故存在一定的局限性。系统生物学驱动的多组学技

术联合应用则可获得更全面、系统的信息。具体到

中医药领域，多组学技术联合应用可以从不同层面

解析同一疾病不同个体间的分子水平差异，阐明中

医证候本质［6］；同时可用于揭示中药的遗传特征、
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活性成分、体内代谢差异，辅助判断中药品种和质

量［7］；还可以动态观察中药如何调节基因表达，以

及影响细胞内代谢产物的生成、代谢途径的活性以

及肠道菌群结构等，进而揭示中药在调节人体阴阳

平衡和治疗疾病方面的作用机制［8-11］。

1. 1　在病证结合研究中

证候是中医药辨证论治的核心，而明确证候诊

断是治疗的前提。近年来，病证结合已成为中医药

证候研究领域的热点［12］。“病证结合”旨在揭示证

候与疾病之间的内在联系，通过分析证候与疾病病

因病机间的关系，深入理解疾病的本质和辨证施治

的规律，进而使中医药更好地适应个体化治疗需

求。多组学技术可以弥补传统四诊方法的局限，通

过整合多层次的数据信息，从分子水平到整体水平

全面解析证候的特点和机制。

有研究［6］采用转录组学、蛋白质组学和非靶

向代谢组学策略，基于 90 例临床样本构建了冠心

病痰瘀互结证的“基因-蛋白质-代谢”网络以探

讨其生物学基础，发现痰瘀互结证患者以C-JUN末

端激酶 1 （JNK1）、激活蛋白 1 （AP-1） 低表达，

花生四烯酸（AA）高表达为特征。这一研究从多

个角度证实了痰瘀互结证作为冠心病的一个中医证

型，可能具有独特的分子特征。另有研究［13］利用

多组学技术结合网络药理学方法发现，血清对氧磷

酶/芳基酯酶 1、脂联素表达下调可能是冠心病寒凝

气滞证的潜在生物标志物特征变化，载脂蛋白 E、

载脂蛋白 A1表达下调可能是冠心病气滞血瘀证的

潜在生物标志物特征变化，为解析不同证候的分子

基础、精准辨识证候类型以及个体化治疗提供了依

据。此外，基于非靶向代谢组学和靶向代谢组学的

整合分析发现，冠心病实证和虚证的生物学基础可

能涉及多条代谢通路，具体而言，实证涉及炎症、

生物活性磷脂和抗氧化分子水平异常，而虚证涉及

长链不饱和脂质神经酰胺和胆汁酸代谢异常［14］。

这些研究成果深入分析了不同证候之间的分子差异

和生物过程的变化，有助于从现代医学角度解读

“证候”的生物学本质。有研究者认为，基因组学

和蛋白质组学可以提示什么可能会发生，而代谢组

学则可以提示什么确实发生［15］。证候是基于望、

闻、问、切等表观现象总结而来，与代谢组学在理

论和应用方面具有一定的相似性。故而，目前中医

证候本质的大多数研究主要依托于代谢组学。

值得注意的是，我们需要谨慎解读多组学技术

应用于病证结合领域的研究结果。原因如下：一方

面，在进行多组学研究时，通常是选择一定数量的

代表性样本来进行分析和比较，而这些样本可能无

法覆盖所有的相关证候人群；另一方面，个体之间

存在遗传、环境、生活方式等差异，这些因素可能

会对组学结果产生一定影响。因此，扩大样本量、

开展多中心临床研究和进行配对样本分析可能有助

于控制偏倚，提高研究的可靠性和可重复性，更准

确地揭示病证结合的本质。

1. 2　在中药质量控制研究中

中药的产地、种属、采集、加工等因素都会对

其质量和药效产生影响，而质量的把控直接关系到

中药的临床疗效。传统的中药质量控制往往依赖于

常规的检测技术，如薄层色谱、高效液相色谱等。

由于中药成分的复杂性、多样性、动态性等，目前

常规技术难以对中药进行全面、准确的分析［16］。

多组学技术的应用为中药质量控制提供了可靠的技

术支撑，可以从不同层面对中药的复杂成分进行研

究。通过基因组学和转录组学的研究，可以揭示中

药的遗传特征和基因表达变化，帮助判定中药的品

种和品质［17］。蛋白质组学方法可以分析中药中的

蛋白质成分，了解中药的功能和药效［18］。代谢组

学则可研究中药在人体内的代谢过程和代谢产物，

揭示中药的药代动力学和药效机制［19］。故而，多

组学技术可以从中药的遗传特征、基因表达变化、

蛋白质成分、代谢物差异等不同的层面剖析不同质

量中药的复杂成分，指导制药行业或临床实践中的

中药材选择。

重楼属植物是临床治疗关节疼痛、类风湿关节

炎和抗肿瘤常用中药之一。有研究［7］基于蛋白质

组学和代谢组学分析了不同重楼品种的组分变化，

发现与滇重楼、球药隔重楼相比，华重楼具有更高

的蛋白质丰度和丙酮酸含量，在糖代谢途径中具有

更高的蔗糖利用率。该研究从蛋白质和代谢的角度

阐明了重楼不同品种之间的生物化学变化和代谢途

径差异，有助于探索不同品种的药用活性成分，为

药物研发和应用提供指导。另有研究［20］通过代谢

组学和转录组学方法揭示黄芪的化学成分、代谢产

物的生物合成以及复杂的代谢网络，为深入了解黄

芪的药效机制提供了依据。此外，组学技术结合其

他领域新兴技术也是当前研究中药质量的热点方

法。化学计量学是将数学和计算机科学应用于化学

的一门新兴交叉学科，目前被广泛应用于中药质量

评价。如采用代谢组学结合化学计量学方法鉴定不

同品种贝母、马齿苋、紫珠属的代谢物概况、成分
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差异，发现与浙贝母相比，川贝母和平贝母关系更

为密切，化学特征更为相似［21］；在马齿苋品种分类方

面，从马齿苋中提取的 4 种化合物马齿苋酰胺 A、

马齿苋酰胺 C、马齿苋酰胺 K、马齿苋酰胺 N 的贡

献最为显著［22］；广东紫珠、大叶紫珠、裸花紫珠

并非相互等效的替代品，并据此提出了标准化中药

的鉴别策略［23］。这些研究通过分析不同品种植物

的化学成分和代谢物差异准确地判定其品种、质量

和功效，为中药的系统比对分析提供了标准化的生

化组学分析方法。

总体而言，代谢组学在中药材质量评价方面占

据重要地位［24］。单一组学方法无法从药效和基因

层面进行深层次解析，将代谢组学与其他组学联

用，可以完善中药材质量评价体系。然而，目前组

学技术在中药质量控制中的应用仍存在一些不足，

其中样本选择和数据处理是影响组学结果准确性和

可靠性的两个重要因素，而样本选择的标准化和数

据处理的规范化仍需要进一步研究和改进。因此，

在研究设计阶段，应充分考虑样本的多样性和代表

性，确保所选样本能够准确地反映中药的品种、产

地、生长环境等因素；开发和采用统一的数据处理

流程和标准操作程序是保证结果的可比性和可重复

性的关键；积极推动学术界和行业制定共识标准，

规范组学在中药质量控制中的应用。此外，在中药

质量控制研究的基础上，应积极开展临床和基础研

究验证组学结果的准确性和可靠性，将研究成果进

行转化，并进一步完善组学技术在中药质量控制中

的应用策略。

1. 3　在中药药效机制研究中

中药及其复方成分复杂，物质基础和作用机制

难以用传统的实验技术阐明，限制了中医药在国际

范围内的可接受度。多组学技术的出现使中药研究

从“单靶点、单药”转向“多靶点、多组分”，有

望推动中医药现代化发展。

1. 3. 1　转录组学与代谢组学的联合应用　转录组

学和代谢组学可以揭示药物处理后基因表达和代谢

产物的变化，通过二者联合分析，可以鉴定与药物

作用相关的潜在靶点或生物通路，从而发现新的药

物靶点或识别已知靶点的新功能。如有研究基于转

录组学和代谢组学整合分析探讨了山稔根［25］和花

椒［26］改善非酒精性脂肪性肝病（NAFLD）的作用

机制，发现山稔根可通过调节肝脏炎症反应相关基

因的mRNA水平、Toll样受体 4 （TLR4） /核转录因

子κB（NF-κB）信号通路、炎症相关代谢通路等发

挥改善 NAFLD 的作用；花椒可通过调节脂肪酸和

胆固醇代谢、肠道菌群和代谢谱改善 NAFLD。深

入了解中药的分子机制可以加强对其药效的认识，

从而为中药的合理应用提供参考。有研究［27］采用

多组学技术探讨糖尿病肾病（DKD）的发病机制及

丹参的药理作用，血清和尿液代谢组学结果发现

DKD 涉及的异常代谢途径主要为类固醇激素生物

合成和鞘脂代谢，肾组织转录组学共发现 727个差

异基因，多组学结果表明丹参可能通过调节转化生

长因子β（TGF-β）/Smad和磷脂酰肌醇 3激酶（PI3K）/
蛋白激酶 B（Akt）/叉头状转录因子 O 亚家族蛋白

（FoxO）信号通路改善糖尿病肾损伤。这为理解

DKD的发病机制以及丹参的药理作用提供了支持，

对于指导DKD的治疗和中药的应用具有重要意义。

1. 3. 2　基因组学与代谢组学的联合应用　中药多

糖作为机体活动中必不可少的生物大分子，已成为

保健品和药物研发领域的热点［28］。中药多糖种类

繁多，结构复杂，具有多种生物活性基团，可以通

过多途径、多环节影响机体功能，在调节多个生理

过程和药效机制方面具有广泛的潜力。但多糖分子

量大、结构复杂，而人体内缺乏消化其的代谢酶，

中药多糖需要通过肠道菌群消化、代谢生成次级代

谢物发挥药效［29］。近年来，采用 16sRNA 测序/宏
基因组学和代谢组学联合技术探讨多糖与肠道菌群

的相互作用的研究日益增多［30-32］。例如，麦门冬多

糖可以降低厚壁菌门/拟杆菌门的比值，改变优势

菌（台湾乳杆菌和鼠乳杆菌）的体外代谢谱从而发

挥抗肥胖作用［32］，提示肠道菌群可能是中药多糖

治疗疾病发挥效应的重要环节，为今后中药的药物

开发和优化提供了参考。

1. 3. 3　蛋白质组学和代谢组学的联合应用　蛋白

质组学和代谢组学联合应用可以从蛋白质和代谢产

物两个水平的变化阐释药物的干预机制，但是无法

观测基因层面的改变。有研究［33］基于生物化学、

代谢组学和蛋白质组学技术发现栀子苷治疗肝损伤

大鼠的作用机制涉及多条代谢途径及靶点，涵盖抗

氧化、信号转导、能量产生、免疫和代谢多个环

节。因此我们认为，多组学技术是探索生物途径与

中药反应之间复杂关系的适用工具。另有研究［34］

基于代谢组学和蛋白质组学探讨茵陈蒿汤改善大鼠

肝损伤的作用机制，发现将茵陈、栀子、大黄（此

三种中药活性成分分别为 6􀆯7-二甲基七叶亭、栀子

苷、大黄酸）组合用药，比单独使用其中任何一种

或两种时治疗效果更佳，该结果表明上述三种药物
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间存在协同作用，可为中药复方配伍研究提供科学

依据。通过深入理解中药间的协同效应，可以更精

确地指导中医药的配方设计和应用，从而提升疗

效、减少不良反应。

组学技术的出现为系统、科学地阐明中药药效

物质基础和科学原理提供了方法。然而综合分析上

述相关研究发现，目前多组学研究尚处于初步探索

阶段，仍存在不足：其一，多组学研究数据量庞

大，目前的研究结果尚未能完全挖掘和剖析所有数

据的潜在价值；其二，多数多组学技术的联合应用

研究尚停留于表面，仍局限于罗列单个组学研究结

果，与系统生物学的“融合”理论尚有一定差距。

因此，发展更精准的数据分析技术，如将人工智能

技术应用于组学领域，将有助于从海量数据中发现

更深层次的信息。此外，跨学科合作，注重不同组

学层面之间的关联与交互，搭建系统性更强的研究

框架，将多组学数据整合为一个完整的系统，会有

助于更深入地理解中药药效的复杂性和科学性。

1. 4　在药物毒理研究中

1. 4. 1　中药毒性的多组学研究　中药的安全性和

毒理特性也是中药开发和应用中需关注的重点。某

些中药可能具有潜在毒副作用，分析原因：其一，

中药往往由多种天然成分组成，其中可能存在有毒

或有害成分；其二，中药配伍不当，药物间相互作

用可能产生不良反应甚至产生毒性；其三，药材的

来源把控、制备工艺和药品制剂的质量控制等不过

关可能引起不良反应甚至毒性反应；其四，个体差

异可能导致某些群体更容易出现不良反应。目前常

用的中药毒性评价方法无法全面分析可能的分子机

制。多组学技术的应用可以测定中药的特定成分、

特定的基因或蛋白或代谢物表达，相较传统手段可

以在毒物含量较低和毒性发生较早期检测特定标记

分子，对毒性机制进行全面而详细的分析［35-36］，有

助于发现中药产生不良反应的物质基础，提升中药

的安全性标准和应用。

细辛性温、味辛，是临床解表散寒、祛风止痛

的常用药，具有小毒。有研究者［37］采用毒理基因

组学、代谢组学、网络药理学技术进行研究，发现

细辛肺毒性的机制可能与差异表达基因影响腺苷酸

激活蛋白激酶（AMPK）/NF-κB通路、B细胞淋巴瘤 2
（Bcl-2）信号通路、炎症和免疫相关的补体等，进

而引起免疫损伤激活炎症反应有关，阐释了细辛毒

性的物质基础，可为临床安全用药提供依据。黄药

子和补骨脂是临床常用的解毒消肿和补肾药物。有

研究采用蛋白质组学和代谢组学的方法研究二者对

大鼠肝损伤的潜在作用机制，发现黄药子主要通过

影响嘌呤代谢、嘧啶代谢、牛磺酸和次牛磺酸代

谢、胆汁酸代谢等损伤肝细胞［38］；白三烯 B4、牛

磺胆酸、亚油酸和胆酸等代谢物可作为补骨脂肝毒

性的潜在生物标志物［39］。这些发现不仅有助于深

入了解中药肝毒性的作用机理，也证明多组学技术

可用于中草药诱导肝损伤标志物鉴定。有研究

者［40］通过生化和组织学检测发现大黄素的毒代动

力学特征具有时间和性别差异，进一步借助代谢组

学和转录组学技术发现这种差异可能是通过体内

UDP-葡萄糖醛酸转移酶 2B7 和多药耐药蛋白-2 的

偶联介导的，提示医者在遣方用药时需考虑性别和

时间因素，以减少潜在的风险。通过认识中药代谢

途径和影响因素，有助于更精确地制定个性化用药

方案，确保药物的安全性和疗效。

1. 4. 2　高通量组学数据的处理　在药物毒理研究

中多组学技术的应用可以产生全面、系统的数据，

从基因水平到代谢水平展示药物的毒理机制及评估

药物的安全性，有助于加速新药研发，并提高评估

效率和准确性。多组学方法借助先进的技术和平

台，如下一代测序、质谱和芯片技术等，能够在短

时间内对数以千计的基因、转录本、蛋白质和代谢

物进行全方位和深入的分析，产生大量数据，即

“高通量组学数据”。这些数据的产生是揭示药物的

组成、功效及毒副作用的强有力证据支撑［41］，但

如何对高通量组学数据进行全面评估和认识，仍是

目前多组学技术应用的难点。高通量组学数据的分

析往往需要跨多个学科领域，如医学、生物学、统

计学、计算机科学、人工智能等，故建立多学科团

队，充分利用各专业领域的专业知识，可以更全面

地解读数据。此外，数据可视化方法可以更清晰地

呈现数据结果的特点和趋势，有利于全面展示中药

的毒理机制，并为决策提供支持。因此，将多组学

技术与数据可视化方法有效结合，可以促进科研人

员和临床医生之间的沟通，加快中药研究成果的临

床转化，为中药的安全性评估提供有力的科学依据。

2　多组学技术在中医药研究中的应用成果与展望

随着现代科学技术的发展，多组学技术相关研

究在中医药领域已取得了显著成就。如多组学技术

在青蒿素研究中发挥着重要作用，基因组学研究揭

示了青蒿素的生物合成途径和耐药性机制［42］，转

录组学测序揭示了影响青蒿素产量的遗传图谱［43］，

蛋白质组学技术鉴定了与青蒿素作用相关的蛋白质
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标志物和靶点［44］，代谢组学研究评估了青蒿素的

药代动力学和毒性风险［45］。这些研究为青蒿素的

应用和优化提供了科学基础，推动了中医药的现代

化发展。而未来多组学技术或许有望在个体化中医

药治疗中有所突破。个体间遗传背景、基因表达水

平、代谢能力都不尽相同，因此对中药的疗效可能

存在个体差异，多组学技术可以通过对个体样本的

分析，为个体化中医药治疗提供指导。

尽管多组学技术在中医药领域研究中具有巨大

的潜力，但在实际应用中仍然存在瓶颈并面临挑

战。首先，多组学技术研究在人员和费用方面成本

较高，可靠的结果需要基于大样本临床研究，同时

需要对不同的生物样本进行及时且合规的处理和保

存，根据研究目的和组学的需要，开展不同且复杂

的实验分析流程。这不仅需要临床研究相关人员的

参与，还需要基础研究相关人员的通力配合，对许

多科研机构是一个挑战。其次，中药本身的复杂

性、多样性给多组学技术的应用带来了一定的困

难。中药材的成分复杂多样，存在互相干扰的问

题，同时中药的药效作用也可能受到产地、采集时

间、存储方式、宿主差异等多个因素的影响。再

次，将多组学研究成果转化为临床应用是长期且复

杂的过程，而中医药的个体化特征和临床实践的多

样性增加了这一过程的复杂程度，为相关研究带来

挑战。

在应用多组学技术时，如何有效处理中医药的

复杂性、多样性、动态性，全面深入理解中医药的

作用机制和优化临床应用，是亟待解决的科学问

题。据此，我们提出以下优化策略：1）开展跨学

科合作，组织涉及医学、药学、生物学、统计学、

生物信息学等领域专家的学术探讨与科研合作，有

望共同解决中医药复杂性和多样性带来的科研难

点；2）中药的效果可能随时间而变化，也受患者

的生理状态、疾病进程等因素影响，要充分理解这

种动态性，可能需要进行长期、动态的临床研究，

并利用多组学技术跟踪和分析这些变化；3）发展

更先进的化学分析技术，实现样本采集和测试流程

的标准化、规范化，有助于优化实验设计和样本选

择，实现研究成果的再现性和可比性；4）建立中

医药多组学数据库，可以帮助研究人员共享数据、

方法和结果，加速研究的进展、降低成本。

3　小结

综上所述，系统生物学驱动的多组学技术突破

了单一组学的局限，从基因及其表达、蛋白、代谢

物等不同层面解析中医药的理论内涵和应用机制，

已被广泛应用于中医药的病证结合、中药质量评

价、中药药效机制和药物毒理等研究领域，并取得

显著成就。同时，多组学技术仍存在成本高、数据

分析困难、研究成果转化不足等问题。未来应加强

多学科合作，开展长期、动态的临床研究，标准化

和规范化数据分析流程，建立中医药多组学数据

库。通过上述举措有望逐步克服当前多组学技术研

究中的难题，为中医药现代化研究提供更有力的科

学支持。
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Analysis of the Current Status and Prospects of Multi-Omics Technologies in the Field of Traditional Chinese 
Medicine
PENG Hongye1，2， LU Chunli3， HUANG Xiaoqiang3， HUANG Shuxia1， ZHAO Mo1， LIU Jing1， LV Wenliang1

1.  Guang'anmen Hospital， China Academy of Chinese Medical Sciences，Beijing， 100053； 2.  Beijing University of Chinese 
Medicine；3.  Guangdong Provincial Research Center for Metabolic Diseases， Guangdong Pharmaceutical University （Institute of 
Traditional Chinese Medicine）
ABSTRACT Due to the complexity of traditional Chinese medicine （TCM） interventions and the diversity of herbal 
components， single-omics technologies such as genomics， transcriptomics， proteomics， and metabolomics often can⁃
not comprehensively elucidate the scientific connotations of TCM.  Multi-omics technologies driven by system biology 
can analyze the theoretical connotations and application mechanisms of TCM from different levels such as genes， gene 
expression， proteins， and metabolites， in line with the holistic view of TCM， which helps to promote the moderniza⁃
tion of TCM.  By reviewing the literature on the application of omics technologies in the field of TCM， it is found that 
multi-omics technologies have been widely used in TCM for syndrome differentiation， evaluation of herbal quality， elu⁃
cidation of pharmacological mechanisms， and drug toxicity assessment， providing comprehensive explanations of the 
mechanisms of action of TCM and overcoming the limitations of single-omics technologies， and having obtained signifi⁃
cant achievements.  However， multi-omics technologies also face challenges such as high cost， difficulties in data 
analysis due to large data volumes， and insufficient translation of research results.  In the future， it is expected that 
through strengthening interdisciplinary cooperation， conducting long-term and dynamic clinical research， standardiz⁃
ing and normalizing data analysis processes， adopting appropriate and reasonable multi-omics integration patterns， 
establishing multi-omics databases for TCM， revealing the individualized characteristics， therapeutic mechanisms， 
and disease regulatory networks of TCM， the modernization of TCM will be promoted.
Keywords multi-omics technologies； systems biology； syndrome differentiation； bioinformatics； pharmacological 
mechanisms； drug toxicit； modernization of traditional Chinese medicine
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