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摘  要 

目的：探究桂枝茯苓丸治疗宫颈癌的作用机制。方法：利用TCMSP数据库筛选桂枝茯苓丸中各药物的活

性化合物及靶点。利用Gene Cards数据库检索宫颈癌的疾病靶点，根据药物靶点与疾病靶点构建桂枝茯

苓丸活性化合物靶点与疾病靶点的Venn图、化合物–靶点相互作用网络图、PPI网络图，并进行GO功能

富集分析和KEGG通路富集分析。结果：筛选出桂枝茯苓丸中共69个活性化合物，对应宫颈癌274个靶点，

通过数据分析得出，桂枝茯苓丸治疗宫颈癌的核心有效活性成分有山柰酚、β-谷固醇、常春藤皂苷元、

槲皮素、聚孔酸C、啤酒甾醇、氢化松苓酸、儿茶素等，其治疗宫颈癌的核心靶点有PTPN1、HMGCR、
CYP19A1、NR3C1、PTGS2、PTPN2、PTGES等；通过交集靶点PPI分析得出桂枝茯苓丸治疗宫颈癌核

心靶标为TP53、非受体酪氨酸激酶、丝裂原激活蛋白激酶3、连环蛋白β1、苏氨酸激酶1、表皮生长因

子受体及血管内皮生长因子A等；涉及的反应有蛋白质磷酸化、细胞凋亡过程的负调控、肽基酪氨酸磷

酸化及对外源刺激的反应等；细胞过程涉及的部分有细胞质、质膜、膜筏及受体复合物等；分子过程涉

及到蛋白丝氨酸/苏氨酸/酪氨酸激酶活性、蛋白酪氨酸激酶活性、ATP结合及跨膜受体蛋白酪氨酸激酶

活性等；涉及的关键信号通路有PI3K-Akt信号通路、蛋白多糖在癌症中的作用、脂质与动脉粥样硬化及

EGFR酪氨酸激酶抑制剂耐药等。结论：桂枝茯苓丸中活性化合物可以通过关键靶点调控机体的应激反应

及免疫反应达到治疗宫颈癌的效果，是多成分、多靶点、多途径相互作用的结果，为桂枝茯苓丸更好地

应用于临床提供一定的理论依据。 
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Abstract 
Objective: To explore the mechanism of Guizhi Fuling pills in treating cervical cancer. Methods: 
The active compounds and targets of each drug in Guizhi Fuling Pills were screened through the 
TCMSP database. The Gene Cards database was used to search the disease targets of cervical can-
cer, and the Venn diagram, the compound-target interaction network diagram, and the PPI net-
work diagram of the active compound targets and disease targets of Guizhi Fuling Pills were con-
structed according to the drug targets and disease targets. GO functional enrichment analysis and 
KEGG pathway enrichment analysis were performed. Results: A total of 69 active compounds in 
Guizhi Fuling pills were screened out, corresponding to 274 targets of cervical cancer. Through 
data analysis, it was concluded that the core effective active ingredients of Guizhi Fuling pills in 
the treatment of cervical cancer are kaempferol and β-sitosterol, hedera saponin, quercetin, poly-
poric acid C, Cerevisterol, hydropine pinic acid, catechin, etc., and its core targets for the treatment 
of cervical cancer include PTPN1, HMGCR, CYP19A1, NR3C1, PTGS2, PTPN2, PTGES et al. Through 
the analysis of intersection target PPI, it is concluded that the core targets of Guizhi Fuling Pills in 
the treatment of cervical cancer are TP53, non-receptor tyrosine kinase, mitogen-activated pro-
tein kinase 3, catenin β1, threonine kinase 1, epidermis Growth factor receptors and vascular en-
dothelial growth factor A, etc.; the reactions involved include protein phosphorylation, negative 
regulation of apoptosis process, peptidyl tyrosine phosphorylation and response to external sti-
muli, etc.; the part involved in cell processes includes cytoplasm , plasma membrane, membrane 
rafts and receptor complexes, etc.; molecular processes involving protein serine/threonine/tyrosine 
kinase activity, protein tyrosine kinase activity, ATP binding and transmembrane receptor protein 
tyrosine kinase activity etc.; the key signaling pathways involved include PI3K-Akt signaling 
pathway, the role of proteoglycan in cancer, lipids and atherosclerosis, and EGFR tyrosine kinase 
inhibitor resistance, etc. Conclusion: The active compounds in Guizhi Fuling Pills can regulate the 
body’s immune response and stress response to treat cervical cancer through key targets. It pro-
vides a certain theoretical basis for clinical application. 
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1. 研究背景 

宫颈癌是妇科常见的恶性肿瘤之一，根据统计结果其发病率和死亡率均居全球女性癌症第 4 位[1] [2]。
已知宫颈癌大部分由持续感染人类乳头瘤病毒(HPV)所致，其他如性生活频繁或杂乱、早婚早孕多产、生

活条件较差和吸烟、免疫力低下、使用口服避孕药五年以上等也是发病的高危因素[3]。子宫颈癌早期症

状并不明显，易被忽略，但随着病情发展便可能会出现阴道出血症状，特别是性交后，非行经期及停经后

的出血；异常增多的阴道分泌物，特别是带血及气味异常；以及小腹部骨盆疼痛，或性交时疼痛等症状。 
宫颈癌的治疗方法主要包括手术、放化疗、中医药治疗[4]。西医主要采取手术治疗和放化疗，然而

放化疗的耐受已经成为宫颈癌治疗效果不佳、病灶复发和转移的主要原因之一[5]。中医学在防治宫颈癌
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的方面积累了许多经验，针对宫颈癌癌前病变，例如细胞的不典型增生，中医治疗或可逆转；早期宫颈

癌手术后的中医调理和预防复发；利用中医药减轻中晚期宫颈癌放化疗后的毒副作用，例如纾缓化疗后

头晕、白细胞降低、呕吐，放疗后的膀胱炎、直肠炎等症状；对于不能手术的晚期宫颈癌，中医药可抗

癌抑瘤，提高生存质量[6] [7]。 
桂枝茯苓丸出自东汉医学家张仲景《金匮要略·妇人妊娠病脉证并治》[8]，以桂枝、茯苓、牡丹皮、

白芍、桃仁组成，是妇科中常用的方剂[9]。其具有多种药理作用，包括抗菌、抗炎、抗肿瘤等。在临床

上桂枝茯苓丸多应用于抗癌，其可以通过抑制肿瘤细胞增殖、促进肿瘤细胞凋亡等途径发挥作用[10]，研

究发现桂枝茯苓丸可以抑制乳腺癌中的 PI3K 与 MAPK 途径对抗乳腺癌；在卵巢癌研究中发现桂枝茯苓

丸可以抑制含铂药物与紫杉烷药物等产生的抗药性，其抗药原因与 P-glycoprotein (P-gp)过度表达有关，

而桂枝茯苓丸具有抑制 P-gp 表达的功能。桂枝茯苓丸是中医药中的一种经典方剂，具有多种药理作用和

临床应用价值，网络药理学研究为其进一步的临床应用和药效研究提供了新的思路和方法，故本文研究

基于网络药理学探究桂枝茯苓丸治疗宫颈癌的作用机制，为桂枝茯苓丸治疗宫颈癌的研究提供参考依据。 

2. 研究方法 

2.1. 桂枝茯苓丸化合物收集 

利用 TCMSP 数据库[11] (https://www.tcmsp-e.com/)，以桂枝、茯苓、牡丹皮、白芍、桃仁为关键词

检索桂枝茯苓丸各药物成分中的化合物，共检索到 460 个化合物，其中桂枝 220 个、茯苓 34 个、牡丹皮

55 个、白芍 85 个、桃仁 66 个。 

2.2. 桂枝茯苓丸活性化合物及靶标蛋白筛选 

在进行活性化合物筛选前需要设置筛选阈值，为了筛选结果的可靠性设置了口服生物利用度(oral 
bioavailability, OB) ≥ 30%和类药性(drug-likeness, DL) ≥ 0.18 为阈值[12]。OB 是药物吸收、分布、代谢、

排泄中最重要的药动学参数之一，它表示中药物被吸收进入人体循环的速度和程度；DL 为类药性，指化

合物与已知药物的相似性。基于此筛选出桂枝茯苓丸各成分中的活性化合物并得出相关靶标蛋白。 

2.3. 靶标蛋白基因检索 

利用 UniProt [13] (https://www.uniprot.org)、Swiss Target Prediction [14]  
(http://www.swisstargetprediction.ch/)等数据库查询所有得到的靶标蛋白对应的 official gene symbol，查询

所有活性化合物的靶标蛋白基因共有 3033 个，进行去重处理最后得到 490 个靶标蛋白基因。 

2.4. 宫颈癌靶点检索 

以“cervical cancer”为检索词，利用 Gene Cards [15] (https://www.genecards.org/)和 DisGeNET [16] 
(https://www.disgenet.org/)数据据库建立疾病靶点，共检索到宫颈癌靶点 5661 个，进行去重处理后得到

4536 个靶点。 

2.5. 桂枝茯苓丸致瘤宫颈癌交集靶点获取 

利用 Venny2.1 [17] (https://bioinfogp.cnb.csic.es/)平台获取桂枝茯苓丸活性化合物靶标蛋白基因与宫

颈癌靶点的交集靶点。 

2.6. 活性化合物–作用靶点–药物成分网络构建 

利用 Cytoscape 3.10.0 [18]软件构建桂枝茯苓丸活性化合物–作用靶点–药物三元结构网络图，分析
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化合物和靶点网络，并应用 Network Analyzer 进行拓扑分析。 

2.7. PPI 网络构建及分析 

将检索得到的作用于宫颈癌的靶点蛋白基因，即桂枝茯苓丸活性化合物靶标蛋白基因与宫颈癌靶点

的交集靶点上传到 String [19] (https://www.string-db.org/)数据库进行蛋白质互作网络(Protein-Protein Inte-
raction Networks, PPI)分析，得到蛋白质相互作用网络图。 

2.8. 基因功能与 KEGG 通路富集分析 

采用 DAVID v6.7 [20]数据库(https://david.ncifcrf.gov/)对交集靶点进行 GO (gene ontology)功能富集分

析和 KEGG (Kyoto encyclopedia of genes and genomes)通路富集分析，在数据库中输入交集靶点基因名称，

物种设置为“Homo Sapiens”，经过数据库检索和转化操作，进行 GO 生物学过程富集分析和 KEGG 信

号通路富集分析，以 P < 0.05 为差异有统计学意义，并用在线绘图网站 Bioinformatics [21]  
(https://www.bioinformatics.com.cn/)将其结果可视化。 

3. 研究结果 

3.1. 桂枝茯苓丸化合物筛选 

根据筛选阈值 OB ≥ 30%和 DL ≥ 0.18 在 TCMSP 平台上检索到桂枝茯苓丸各成分的活性化合物共 69
个，其中 7 个来自桂枝、15 个来自茯苓，11 个来自牡丹皮，13 个来自白芍，23 个来自桃仁。桂枝茯苓

丸部分活性化合物信息见表 1。 
 

Table 1. Basic information of some active compounds in Guizhi Fuling Pills 
表 1. 桂枝茯苓丸中部分活性化合物的基本信息 

药物 编号 化合物 OB DL 相对分子质量 

桂枝 MOL001736 (-)-taxifolin 60.51 0.27 304.27 

桂枝 MOL000358 beta-sitosterol 36.91 0.75 414.79 

桂枝 MOL000359 sitosterol 36.91 0.75 414.79 

桂枝 MOL000492 (+)-catechin 54.83 0.24 290.29 

桂枝 MOL000073 ent-Epicatechin 48.96 0.24 290.29 

茯苓 MOL000275 trametenolic acid 38.71 0.8 456.78 

茯苓 MOL000276 7,9-dehydropachymic acid 35.11 0.81 526.83 

茯苓 MOL000279 Cerevisterol 37.96 0.77 430.74 

茯苓 MOL000282 ergosta-7,22E-dien-3beta-ol 43.51 0.72 398.74 

茯苓 MOL000283 Ergosterol peroxide 40.36 0.81 430.74 

牡丹皮 MOL001925 paeoniflorin_qt 68.18 0.4 318.35 

牡丹皮 MOL000211 Mairin 55.38 0.78 456.78 

牡丹皮 MOL000359 sitosterol 36.91 0.75 414.79 

牡丹皮 MOL000422 kaempferol 41.88 0.24 286.25 

牡丹皮 MOL000492 (+)-catechin 54.83 0.24 290.29 

白芍 MOL001930 benzoylpaeoniflorin 31.27 0.75 584.62 

https://doi.org/10.12677/tcm.2023.128346
https://www.string-db.org/
https://david.ncifcrf.gov/home.jsp
https://www.bioinformatics.com.cn/


丁玲玲 
 

 

DOI: 10.12677/tcm.2023.128346 2314 中医学 
 

Continued 

白芍 MOL000359 sitosterol 36.91 0.75 414.79 

白芍 MOL000358 beta-sitosterol 36.91 0.75 414.79 

白芍 MOL000422 kaempferol 41.88 0.24 286.25 

白芍 MOL000211 Mairin 55.38 0.78 456.78 

桃仁 MOL001323 Sitosterol alpha1 43.28 0.78 426.8 

桃仁 MOL001328 2,3-didehydro GA70 63.29 0.5 330.41 

桃仁 MOL001368 3-O-p-coumaroylquinic acid 37.63 0.29 338.34 

桃仁 MOL001371 Populoside_qt 108.89 0.2 286.3 

桃仁 MOL000296 hederagenin 36.91 0.75 414.79 

3.2. 桂枝茯苓丸活性化合物靶点与疾病靶点的 Venn 分析 

将从数据库中筛选并去重后的 4536 个宫颈癌相关靶点和 490 个桂枝茯苓丸相关靶点取交集，获得

274 个交集靶点，如图 1 所示。 
 

 
Figure 1. Venn diagram of drug targets and disease targets 
图 1. 药物靶点与疾病靶点的 Venn 图 

3.3. 化合物–靶点相互作用网络分析 

化合物–靶点网络中共有 332 个节点，包含 53 个化合物节点、274 个靶点节点以及 5 个药材节点，

整个网络具有 1533 条边，其中绿色代表茯苓中的活性化合物，紫色代表牡丹皮中的活性化合物，粉色代

表桃仁中的活性化合物，蓝绿色代表桂枝中的活性化合物，橙色代表白芍中的活性化合物，湖蓝色代表

靶点，每条边则表示活性化合物分子与靶点之间的相互作用关系，如图 2 所示。 
在化合物–靶点相互作用网络中，节点的度值代表网络中和其他节点相连的路线的条数。利用

Cytoscape 软件中的 Network Analyzer 功能计算桂枝茯苓丸的化合物–靶点相互作用网络中的拓扑参数，

以节点连接的度值为特征设置每个节点的大小，这些连接化合物或靶点较多的节点在整个网络中起到枢

纽的作用，是较为关键的化合物或者靶点。在桂枝茯苓丸的化合物–靶点相互作用网络中，每个化合物

https://doi.org/10.12677/tcm.2023.128346


丁玲玲 
 

 

DOI: 10.12677/tcm.2023.128346 2315 中医学 
 

平均与 28.92 个靶点相互作用，每个靶点平均与 5.36 个化合物相互作用，平均节点度值为 9.16，因此桂

枝茯苓丸中存在一个化合物作用于多个靶点的现象，同时也存在不同的化合物共同作用于同一个靶点的

情况，这体现了中药多成分与多靶点相互作用的整体性和联系性的特点[22]。通过筛选得出前 10 名的活

性化合物分别为山柰酚、β-谷固醇、常春藤皂苷元、槲皮素、聚孔酸 C、啤酒甾醇、氢化松苓酸、儿茶

素、苯甲酰芍药甙和芍药甙元；依据节点连接度值(degree)调节网络中靶基因的面积大小，由图 2 可知

PTPN1、HMGCR、CYP19A1、NR3C1、PTGS2、PTPN2、PTGES、AR、NOS2、ESR2 等靶基因度值较

大。 
 

 
Figure 2. Compound-target network diagram in Guizhi Fuling Pills 
图 2. 桂枝茯苓丸中化合物–靶点网络图 

3.4. 蛋白质互作网络(PPI)分析 

PPI 是由蛋白通过彼此之间的相互作用构成，来参与生物信号传递、基因表达调节、能量和物质代

谢及细胞周期调控等生命过程的各个环节。PPI 分析对了解蛋白质功能、关系有重要意义[23]。将 274 个

交集靶点导入到 String 数据库中，隐藏无相互作用的节点，得到 PPI 网络。在 String 数据库中下载交集

靶点 PPI 的 tsv 文件，将结果导入到 Cytoscape 软件进行可视化及分析，利用 Network Analyzer 功能计算

网络中的拓扑参数，用节点的大小和颜色表示 Degree 值的大小，节点越大、颜色越深对应 Degree 值越

大。PPI 网络总共包括 254 个节点和 1708 条边，节点连接度值平均值为 13.45，度值排名前 10 位的核心

靶标依次为 TP53、非受体酪氨酸激酶(SRC)、HSP90AA1、丝裂原激活蛋白激酶 3 (MAPK3)、连环蛋白 β1 
(CTNNB1)、苏氨酸激酶 1(AKT1)、表皮生长因子受体(EGFR)、血管内皮生长因子 A (VEGFA)、磷酸肌

醇 3 激酶调节亚基 1(PIK3R1)、磷脂酰肌醇-4, 5-二磷酸 3-激酶催化亚基 α，说明这些蛋白对桂枝茯苓丸

治疗宫颈癌有关键作用。PPI 网络图见图 3。 

https://doi.org/10.12677/tcm.2023.128346
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Figure 3. PPI network diagram of Guizhi Fuling Pill target points 
图 3. 桂枝茯苓丸靶点 PPI 网络图 

3.5. 桂枝茯苓丸治疗宫颈癌 GO 富集分析及 KEGG 富集分析 

采用 DAVID 数据库检索获得 GO 功能富集分析 1281 个条目和 KEGG 通路富集分析 173 个条目，如

图 4 所示。GO 功能富集分析中 BP 分析获得 927 个条目，前 5 条分别为蛋白质磷酸化、细胞凋亡过程的

负调控、肽基酪氨酸磷酸化、对外源刺激的反应、激酶活性的正向调节；CC 分析获得 121 个条目，前 5
条分别为细胞质、质膜、膜筏、受体复合物、大分子复合物；MF 分析获得 233 个条目，前 5 条为蛋白

丝氨酸/苏氨酸/酪氨酸激酶活性、蛋白酪氨酸激酶活性、ATP 结合、跨膜受体蛋白酪氨酸激酶活性、酶结

合；选取 BP、CC、MF 分析中最为显著的 20 个过程绘制 GO 功能分析图，如图 5 所示。KEGG 信号通

路富集分析共获得 173 条信号通路，选取最为显著的 20 个过程绘制 KEGG 信号通路富集分析图，涉及

的关键信号通路有 PI3K-Akt 信号通路、蛋白多糖在癌症中的作用、脂质与动脉粥样硬化及 EGFR 酪氨酸

激酶抑制剂耐药等，如图 6 所示。 
 

 
Figure 4. GO enrichment analysis and KEGG enrichment analysis entry numbers 
图 4. GO 富集分析及 KEGG 富集分析条目数 
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Figure 5. GO functional enrichment analysis 
图 5. GO 功能富集分析图 
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Figure 6. KEGG pathway enrichment analysis 
图 6. KEGG 通路富集分析 
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4. 讨论 

宫颈癌是指发生在子宫阴道部及宫颈管的恶性肿瘤，是最常见的妇科恶性肿瘤，严重威胁女性生命

及健康。宫颈癌的西医治疗方式主要是手术治疗和放化疗。西医治疗虽然见效快，但易复发，副作用大。

所以对于中、晚期的保守治疗，或早期手术后的放化疗的辅助治疗，中医起到了重要的作用。中医学认

为扶正与祛邪是中医抗癌的二大准则[24]。宫颈癌的发生与正气亏虚以及感染外邪有很大关系。正气亏虚

主要体现在肝脾肾三脏冲任受损以致功能失调。如果情绪失调则肝郁气滞；饮食不节则伤脾胃；性生活

不节则伤肾气。在正气亏虚的情况下，机体免疫力减弱，湿毒、热毒之邪乘虚而入，痰瘀互结，气滞血

瘀导致局部癌症的产生[25]。 
桂枝茯苓丸是中医治疗宫颈癌的经典方剂之一，在《金匮要略》中记载到：“妇人宿有癥病，经断

未及三月，而得漏下不止，胎动在脐上者，为癥痼害。妊娠六月动者，前三月经水利时，胎也。下血者，

后断三月衃也。所以血不止者，脐癥不去故也，当下其癥，桂枝茯苓丸主之”，这表明瘀血不除，血难

归经，应当注重活血化瘀[26]。现代药理研究表明桂枝茯苓丸具有抑制血小板聚集、降低血液黏度以及缓

解子宫痉挛等作用，还能改善体内微循环、增强机体免疫力、抑制慢性增生性炎症[27]。在临床中桂枝茯

苓丸广泛用于治疗痛经、妇科血瘀证、慢性盆腔炎及卵巢囊肿等病症，此外还用于治疗各种肿瘤，尤其

在妇科肿瘤方面有较好的临床疗效，常用于治疗子宫肌瘤、乳腺癌、宫颈癌等疾病[28]。霍炽文等[29]研
究了桂枝茯苓丸对肾虚督寒型宫颈癌患者的生存期及肿瘤标记物的影响，分析显示 CEA 及 CA125 与生

存期无显著相关性，而 SCC 与生存期呈显著负相关性，相关性分析结果表明桂枝茯苓丸有助于降低肾虚

督寒型患者肿瘤标记物 SCC 含量并延长其生存期。龚星等[30]探究了桂枝茯苓丸对宫颈癌术后放化疗患

者的疗效及免疫功能的影响，研究表明宫颈癌术后放化疗患者加用桂枝茯苓丸治疗，可以进一步改善患

者的免疫功能，减轻放化疗所导致的副作用，提高术后放化疗的效果。杨广等[31]探究了桂枝茯苓丸对宫

颈癌细胞生物学行为的影响以及作用机制，研究结果表明桂枝茯苓丸可以通过上调 PTEN 蛋白的表达来

抑制 AKT 途径中 AKT 蛋白的磷酸化，抑制 Hela 细胞的增殖、克隆形成以及迁移侵袭，干预 Hela 细胞

的生物学行为，从而达到治疗宫颈癌的效果。 
本研究从桂枝茯苓丸中筛选出 69 个活性化合物，对应宫颈癌 274 个靶点，其治疗宫颈癌的主要核心

成分为山柰酚、β-谷固醇、常春藤皂苷元、槲皮素、聚孔酸 C、啤酒甾醇、氢化松苓酸、儿茶素等。桂

枝中含有 β-谷固醇、儿茶素，茯苓中含有常春藤皂苷元、啤酒甾醇、氢化松苓酸，牡丹皮中含有山柰酚、

槲皮素、儿茶素，白芍中含有山柰酚、β-谷固醇、儿茶素，桃仁中含有常春藤皂苷元。有研究发现，桂

枝茯苓丸中的药物成分与多种靶点和代谢途径有关。例如，桂枝茯苓丸中的桂皮醇可通过调节血糖、胆

固醇等途径发挥作用；茯苓酚则可通过调节肾功能、水盐代谢等途径发挥作用。桂枝茯苓丸治疗宫颈癌

的核心靶点为 PTPN1、HMGCR、CYP19A1、NR3C1、PTGS2、PTPN2、PTGES 等，通过交集靶点蛋白

互作网络分析得出桂枝茯苓丸治疗宫颈癌核心靶标为 TP53、非受体酪氨酸激酶、、丝裂原激活蛋白激酶

3、连环蛋白 β1、苏氨酸激酶 1、表皮生长因子受体及血管内皮生长因子 A 等，查阅文献发现国内暂无

关于桂枝茯苓丸调控相关靶标治疗宫颈癌的研究，但有研究表明桂枝茯苓丸可以抑制大肠癌的端粒酶及

TP53、C-erbB-2 和 Bcl-2 基因表达，从而起到抑制大肠癌肝转移的作用[32]。陶蓉等[33]针对桂枝茯苓丸

对子宫内膜异位症患者 MEK-2、p-ERK 和 VEGF 基因表达的影响开展了相关研究，结果表明桂枝茯苓丸

可以通过抑制 MEK 及 ERK 的蛋白活性，阻断细胞间信号的传导通路，从而抑制子宫内膜异常增殖及细

胞分裂周期的进行，能够有效抑制肿瘤的生长与分化。孙艳等[34]探究了桂枝茯苓丸抑制癌症的机制，研

究发现桂枝茯苓丸可以促进荷瘤鼠肿瘤细胞的 P21waf/cip 基因表达，通过上调 P21waf/cip 表达从而抑制

细胞周期蛋白依赖性激酶(CDK)的活性和 PCNA 的活性，进而阻滞细胞从 G1 期向 S 期的过渡进程，阻

断细胞的 DNA 合成和复制，以此阻止肿瘤细胞的增殖，达到抑制癌症的效果。 

https://doi.org/10.12677/tcm.2023.128346


丁玲玲 
 

 

DOI: 10.12677/tcm.2023.128346 2320 中医学 
 

本研究基于网络药理学以桂枝茯苓丸为研究对象，对其中所含活性化合物、作用靶点以及生物过程

和相关通路进行分析，发现桂枝茯苓丸中活性化合物可以通过关键靶点调控机体的免疫反应、应激反应

来治疗宫颈癌，是多成分、多靶点、多途径相互作用的结果，为桂枝茯苓丸更好的应用于临床提供一定

的理论依据。 
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