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基于文献与网络药理学分析黄芪-地黄在气阴两虚糖尿病中的作用机制
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［摘要］目的：通过数据挖掘和网络药理学的方法探讨治疗 2 型糖尿病气阴两虚证型的方剂，并筛选出关

键药物，运用网络药理学的方法分析其作用机制。方法：使用专业检索式在知网和万方数据库中检索符合条件

的治疗 2 型糖尿病气阴两虚证型的文献并提取方剂，使用中医传承计算平台（TCMSP）对方剂中的药物进行分

析。筛选出关键药对黄芪-地黄后，通过 TCMSP 平台搜寻黄芪成分，文献收集地黄有效成分，并运用 Pubchem
数据获得地黄成分，SMILES 导入到结构相似度预测靶点数据库 Swiss Target Prediction 预测靶点。并通过 herb
平台补充地黄有效靶点。运用 Cytoscape 3.8.2 软件进行网络拓扑学分析，构造“中药-成分-靶点”的网络图。

运用 GeneCards、OMIM 平台获取疾病相关靶点，使用“VLOOKUP”函数匹配靶点基因名，筛选药物和疾病交

集基因。应用 Venny 软件获取中药活性化合物作用靶点与糖尿病的交集靶点，通过 String 平台构建交集靶点之

间蛋白互作关系。通过 Metascape 平台进行 GO 功能和 KEGG 通路富集分析。用 AutoDock 软件通过分子对接验

证活性成分与核心靶点的结合能力。结果：由网络药理学分析得到黄芪-地黄 16 个活性成分，活性成分相关靶

点 555 个。2 型糖尿病靶点 4 458 个，交集靶点 310 个。GO 富集中得到 BP 4 952 条，MF 717 条，CC 387 条。

KEGG 富集得到通路 289 条，主要涉及 AGE-RAGE 通路、IL-17 信号通路及 TNF 信号通路等。结论：气阴两

虚型糖尿病的核心治疗药物为黄芪-地黄，可通过多成分、多通路、多靶点干预 2 型糖尿病。
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Analysis of the Mechanism of Astragali Radix-Rehmanniae Radix in Diabetes with
Deficiency of Both Qi and Yin Syndrome Based on Literature and Network Pharma⁃
cology

HOU Yaqiong，WANG Hui，GUO Yankui，SONG Xianmei
Abstract：Objective：To explore the prescriptions for the treatment of type 2 diabetes mellitus (T2DM)

with deficiency of both qi and yin syndrome through data mining and network pharmacology，screen out

key drugs， and analyze its mechanism of action using network pharmacology. Methods： The qualified

literature on the treatment of T2DM with deficiency of both qi and yin syndrome was retrieved in CNKI and

Wanfang databases using professional search methods，and the prescriptions were extracted，and the

drugs in the prescriptions were analyzed using Traditional Chinese Medicine Systems Pharmacology

Database and Analysis Platform (TCMSP). After screening out the key drug pair of Astragali Radix-
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糖尿病是由遗传和环境因素相互作用而引起的

一组以慢性高血糖为共同特征的代谢异常综合征。

随着糖尿病在疾病谱中的比重不断上升从而逐渐成

为威胁人类健康的巨大杀手，传统中医药对糖尿病

良好的疗效引发了更多的关注。糖尿病中 90%以上

患者是 2 型糖尿病（T2DM）[1]，而根据《中国 2 型糖尿

病防治指南（2020 年版）》，除了现代医学的治疗方式

以外，中医治疗中将 T2DM 分三型辨证：阴虚热盛、

气阴两虚和阴阳两虚 [2]。《中医内科学》教材中也明

确提出消渴病本质以“阴虚为本，燥热为标”[3]。根

据消渴证病机特点，初期为阴虚热盛阶段，由于消

渴本质是虚证，热盛阶段不能持久，伤阴耗气会后

很快进入气阴两虚阶段。而至阴阳两虚阶段，概因

疾病迁延，气阴损耗日久至阴损及阳，元阳亏损以

至于阴阳两虚。故气阴两虚证型在糖尿病中持续时

间最久，且贯穿于糖尿病整个病程的中后期。在知

网和万方数据库中试检索后，气阴两虚的研究文献

显著多于其他两种类型。因此研究 T2DM 气阴两虚

证型的中医药疗法具有较大意义。

1 气阴两虚型 T2DM数据挖掘

以中国知网和万方平台为依托使用专业检索，

检索现存截至 2022 年 1 月以来，有完整内服方药组

成的中医药临床辨证治疗 T2DM 且疗效确切的相应

证型的文献。可以包含西药联合中药方剂的治法和

名中医验方或专家经验，排除非本证型以外的其他

证型和动物实验类文献。知网平台检索式为

SU=（“糖尿病”+“消渴”+“T2DM”+“TⅡDM”+“DM
Ⅱ”）×“气阴两虚”，万方平台检索式为（“糖尿病”or

“消渴”or“T2DM”or“TⅡDM”or“DMⅡ”）and“气阴

两虚”）。气阴两虚型共计采集收录符合标准的方剂

395 首，累计中药 217 种。使用中医传承平台计算平

台（TCMSP）v3.0 对结果进行分析。统计结果包含药

物频次、关联规则和聚类分析。

1.1 药物频数统计 通过 TCMSP 分析，气阴两虚证

Rehmanniae Radix，search the components of Astragali Radix through the TCMSP platform，collect the

effective components of Rehmanniae Radix from the literature，and use the Pubchem data to obtain the

components of Rehmanniae Radix. SMILES is imported into the structural similarity prediction target

database Swiss Target Prediction to predict the target. And through the herb platform to supplement

effective targets. The network topology analysis is carried out by using the Cytoscape 3.8.2 software，and

the network diagram of "Chinese medicinals- components- targets" is constructed. Use GeneCards and

OMIM platform to obtain disease-related targets，use "VLOOKUP" function to match target gene name，

and screen drug and disease intersection genes. Venny software was used to obtain the intersection targets

of active compounds of Chinese medicinals and diabetes，and the protein interaction relationship between

the intersection targets was constructed through the String platform. The enrichment analysis of GO

function and KEGG pathway is carried out through Metascape platform. AutoDock software is used to verify

the binding ability of active components and core targets through molecular docking. Results：According

to the network pharmacological analysis， 16 active components of Astragali Radix- Rehmanniae radix

were obtained， and 555 targets related to the active components. There are 4 458 T2DM targets and

310 intersection targets. GO enrichment obtained BP4 952，MF717 and CC387. There are 289 pathways

enriched by KEGG，mainly involving AGE-RAGE pathway， IL-17 signaling pathway and TNF signaling

pathway. Conclusion： The core drug pair for diabetes with deficiency of both qi and yin syndrome is

Astragali Radix- Rehmanniae Radix， which can intervene in T2DM through multi- component， multi-

pathway and multi-target.

Keywords：Type 2 diabetes mellitus；Data mining；Deficiency of both qi and yin syndrome；Network

pharmacology；Astragali Radix－Rehmanniae Radix
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型中，用药频次在 2%以上的药物，如表 1，占方比

指在本证型中，含有某一味中药的方剂数量与收录

方剂总数量的比值。

表 1 气阴两虚型常用药物（单味药物频率≥2%）
药物名称

黄芪

地黄

山药

麦冬

葛根

丹参

五味子

天花粉

玄参

黄连

山茱萸

茯苓

知母

枸杞子

太子参

黄精

频次

311
214
185
182
169
156
153
150
102
102
101
99
82
81
80
79

频率（%）

8.12
5.59
4.83
4.75
4.41
4.08
4.00
3.92
2.66
2.66
2.64
2.59
2.14
2.12
2.09
2.06

占方比（%）

78.73
54.18
46.84
46.08
42.78
39.49
38.73
37.97
25.82
25.82
25.57
25.06
20.76
20.51
20.25
20.00

1.2 关联规则 将气阴两虚组数据的置信度设≥
80%，支持度设为 30%（支持个数为 118 个）可得到

8 个药物组合，黄芪-地黄频次为 180 次居于首位，

其药物组合关联规则置信度为 0.84。
1.3 聚类分析 应用 TCMSP 平台“方剂分析”中的

“聚类分析”（采用 k-means 算法+回归模拟），将聚

类个数设置为 3 时，可以得到 3 个核心药物聚类。

聚类频率首位 59.75%的药物组合为：黄芪、地黄、

山药、葛根、麦冬。且 3 个核心药物组成中有 2 个

都含有黄芪-地黄。聚类分析图的离散和聚集程度如

图 1。
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图 1 气阴两虚型药物聚类分析图

2 网络药理学分析黄芪-地黄药对治疗 T2DM 作用

机制

由数据挖掘结果析可知，在气阴两虚证型中，

使用频率最高的药物为黄芪，使用率为 8.12%，使用

频次为 311，占方比为 78.73%；一半以上的方剂使

用了黄芪、地黄（占方比＞50%）。在关联规则中，设

置置信度条件下，黄芪、地黄药对频词居于首位，

且置信度较高为 0.84；核心方剂三聚类时，2 个核心

方剂中均出现黄芪、地黄药对组合。说明黄芪-地黄

药对组合在糖尿病气阴两虚证型中居于极其重要的

地位和治疗作用，研究黄芪、地黄药对组合的多种

成分和糖尿病之间的相互关系，有较大的意义。

2.1 黄芪-地黄有效成分筛选 通过 TCMSP 平台搜

寻黄芪成分，设置 OB≥30%，类药性 DL≥0.18，得

到有效成分后通过其 MOL.ID 号搜寻单味药成分作用

靶点。通过文献收集地黄有效成分，并运用 Pubchem
数据库获得地黄成分 SMILES。导入到结构相似度预

测靶点数据库 Swiss Target Prediction 预测靶点。然后

通过 herb 平台补充地黄有效靶点，最后利用 uniprot
数据库下载化合物 Excel 数据表格，运用“TRIM”

函数优化数据，使用“VLOOKU”函数匹配靶点基因

名。并查阅相关文献补充未匹配到的基因名称。最

后，将综合得到的化学成分的相关靶点蛋白利用

Uniprot 数据库，对其进行注释。并利用 Cytoscape
3.8.2 将其可视化。

2.2 糖尿病靶点预测及关键靶点获取 运用 Gene⁃
Cards（https：//www.genecards.org/）和 OMIM（https：//
www.omim.org/）平台获取疾病相关靶点，疾病名称取

“Diabetes”为关键词搜索相关靶点。设置对象为

“human”，使用“VLOOKUP”函数匹配靶点基因名

并筛选交集基因。从 Venny（https：//bioinfogp.cnb.
csic.es/tools/venny/）软件获取中药活性化合物作用靶

点与糖尿病的交集靶点，即为黄芪-地黄治疗糖尿病

的潜在靶点。

2.3 蛋白质-蛋白质相互作用（PPI）网络图构建 通

过 String（https：//string-db.org/）平台，导入交集基因，

对象设置（homo sapiens）、取最高置信度 0.9，隐藏游

离基因节点，得到蛋白互作关系。结果导入

Cytoscape 3.7.2，选择“network Analyzer”。取 Degree
值的二倍中位数以上，BC 和 CC 的中位数上作为衡

量标准筛选中药与疾病的核心靶点。
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2.4 GO及 KEGG富集分析 利用 Metascape（http：//
metascape.org/）平台进行 GO 功能、KEGG 通路富集

分析，把所得交集靶点导入列表中，对象设为

“human”，设置最小重叠（Min Overlap）为 3、p 值取

0.05、最低浓缩度为 1.5，并将分析结果可视化。

2.5 黄芪-地黄关键成分与重要靶点的分子对接

将药对关键成分与重要靶点进行分子对接验证。从

RCSBPDB（https：//www.rcsb.org）数据库中下载重要核

心靶点 PDBID 的 PDB 格式，通过 PvMOL2.2.0 软件

去除溶剂分子与配体。利用 TCMSP 数据库获取核心

活性成分，并在 Pubchem（https：//pubchem.ncbi.nlm.
nih.gov）数据库中下载核心成分 3D 结构的 sdf 格式，

通过 OpenBabel3.1.1 软件转化为 mol2 格式。利用

AutoDockTools1.5.7 软件对核心靶点及核心成分进行

加氢、计算电荷数量、加 ROOT 等操作。最后利用

AutoDockTools1.5.7 软件进行分子对接运算与分析，

算 法 选 择 “Local Search Parameters”， 并 借 助

OpenBabel、PyMOL 软件完成文件格式转化与分子对

接视图输出。

3 网络药理学分析结果

3.1 黄芪-地黄成分筛选 在 TCMSP 中检索黄芪-
地黄药对的化学成分并进行筛选（设置 OB≥30%，

DL≥0.18），获取黄芪活性成分 11 种，地黄活性成分

5 种。获得黄芪和地黄活性成分对应的靶点 555 个。

此外根据检索结果得到 4 458 个糖尿病治疗作用相关

的靶点。将黄芪-地黄有效成分的 555 个靶点与糖尿

病治疗作用相关的 4 458 个靶点，利用韦恩图进行可

视化，见图 2，可以看到药物活性成分与疾病之间有

310 个共同靶点。

4 184
（88.2%）

310
（6.6%）

245
（5.2%）

药物靶点 疾病靶点

图 2 黄芪-地黄与 T2DM共同靶点韦恩图

3.2 黄芪-地黄活性成分-靶点 见图 3。利用

Cytoscape3.7.2 构建黄芪-地黄干预糖尿病的“药物-
成分-靶点”网络图，图中青色方块形状部分为靶

点，共计 555 个节点。红色为黄芪活性成分，共计

11 个节点。蓝色为地黄活性成分共计 5 个节点。加

上 2 个药物节点一共 573 个节点。

图 3 “药物-成分-靶点”网络图

3.3 PPI网络构建 见图 4。利用 String 导入交集基

因，设置对象（homo sapiens）、取最高置信度 0.900，
隐藏游离基因节点。结果导入软件 Cytoscape3.7.2，
选择“network analyzer”，得到网络拓扑学参数作

图。得出 130 个节点和 1 034 条边。选择 Degree 值

的二倍中位数以上，BC 和 CC 的中位数上作为衡量

标准筛选核心成分靶点，得出核心成分靶点为

TP53、AKT1、TNF、JUN、IL-6、MAPK3。
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图 5 黄芪-地黄干预 T2DM关键靶点 GO功能富集分析图

图 6 黄芪-地黄干预 T2DM关键靶点 KEGG功能富集分析图

Enrichment Score[-logo10（pvalue）]

3.4 GO功能富集分析与 KEGG通路富集分析 见

图 5。将交集靶点进行 GO 功能和 KEGG 富集分析，

GO 富集中得到 BP 4 952 条，MF 717 条，CC 387 条。

由 GO 富集功能可见其干涉疾病的生物过程主要涉及

药物反应、营养水平、活性氧代谢、氧化应激反

应、细胞对化学压力和脂多糖的反应等方面。分子

功能主要涉及儿茶酚胺结合、核受体活动、配体激

活的转录因子活性、羟酸结合等方面；细胞组分主

要涉及膜阀、膜微结构域、膜区域、突触后膜、突

触膜等方面。KEGG 富集得到通路 289 条，根据所有

通路的 LogP 值、富集分数、基因数目，筛选出 10 条

信号通路，并进行可视化分析，如图 6。黄芪-地黄

治疗气阴两虚型糖尿病可能与 AGE-RAGE 通路、白

细胞介素（IL）-17 信号通路、肿瘤坏死因子（TNF）信

号通路、药物反应通路、化学致癌-活性氧通路、化

学致癌受体激活以及人类巨细胞感染通路等有关。

3.5 分子对接 见表 2、图 7～11。将黄芪-地黄中

的核心成分槲皮素、山奈酚、7-O-甲基异丁香酚、

γ- 氨 基 丁 酸 和 PPI 网 络 中 的 核 心 成 分 靶 点

TP53 （1gzh） 、 AKT1 （7nh5） 、 TNF （7ta3） 、

JUN（1jnm）、IL-6（1il6）、MAPK3（7nrb）进行分子对

接验证，结果如表 2。当化合物与靶点之间结合能

＜0 的时候，认为蛋白靶点与化合物之间可以自行结

合。若结合能＜-1.2，则表明活性成分与靶点蛋白之

间的对接活性良好。本次分子对接结果中大部分结

合能＜-5，可以认为化合物和靶点之间具有较强的

结合能力。表明黄芪-地黄对糖尿病的干预效果较

好，与文献数据挖掘中的结果相符。表 2 每横列为

同一化合物与各个主要靶点的结合能，每竖列为同

一靶点和不同化合物的结合能。对接结合能越小，

表明化合物和靶点之间的结合越紧密。取每横列及

每竖列的最小对接结果，去除＞-5 的对接结果及构

象不理想的对接结果，得到对接活性较好的部分通过

Pymol 软件进行可视化展示，如图 7～11。

图 4 黄芪-地黄干预 T2DM PPI网络图
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表 2 黄芪-地黄核心成分与核心靶点分子对接 kcal/mol
化合物

槲皮素

7-O-甲基异丁香酚

γ-氨基丁酸

山奈酚

化合物与核心靶点结合自由能

AKT1
-8.1
-6.6
-4.7
-7.9

IL-6
-6.6
-6.4
-4.0
-7.2

JUN
-7.6
-7.1
-4.9
-8.4

MAPK3
-6.7
-6.0
-4.0
-6.7

TNF
-7.0
-6.3
-4.1
-7.2

TP53
-7.3
-6.7
-3.8
-7.7

4 讨论

网络药理学分析显示，黄芪-地黄药对中的潜在

活性成分有 16 种，主要成分有槲皮素、山奈酚、7-
O-甲基异丁香酚、γ-氨基丁酸等。槲皮素除了抗

炎、抗氧化作用外，可以通过抑制 α-葡萄糖苷酶来

增强 db/db 小鼠的胰岛素敏感性和胰岛素信号传导，

从而改善空腹高血糖。同时，槲皮素中的醛糖还原

酶抑制剂可以通过抑制醛糖还原酶（AR）活性控制过

量葡萄糖代谢，减少山梨醇的积聚，改善一系列眼

部并发症的症状。此外，生理浓度范围内的槲皮素

可通过激活 CaMKKβ/AMPK 通路和胰岛素信号通

路，增加肌肉细胞对葡萄糖的摄取，从而达到降低

血糖的目的[4]。山奈酚在动物实验中不但可以有效地

改善糖尿病大鼠空腹血糖，同时还可以保护糖尿病

大鼠肾损伤，对糖尿病造成的病理组织起到保护作

用[5]。γ-氨基丁酸可通过激活 GSK-3β/Nrf2 通路来保

护胰腺组织。在糖尿病动物模型中单独使用、与其

他成分联合使用都能有效改善动物血糖。T2DM 大

鼠食用含 γ-氨基丁酸的饲料后，体内磷脂酰肌醇 3-
激酶、蛋白激酶 B、核因子 E2 相关因子 2（Nrf2）基因

水平上调，糖原合成激酶 3β（GSK-3β）基因水平下

降，血糖和胰岛素水平得到改善[6]。

PPI 网 络 图 提 示 TP53、 AKT1、 TNF、 JUN、

IL6、MAPK3 为黄芪-地黄药对治疗 T2DM 的关键靶

点。现代研究显示，TP53 可诱导细胞生长停滞、细

胞凋亡和细胞分化，参与平滑肌细胞凋亡调控，其

高表达可减少心血管疾病及主要心血管不良事件的

发生，参与糖的稳态调控[7-8]。AKT1 在多种组织中表

达，以心、脑、肺中多见，能够广泛参与细胞的生

长和增殖。ATK1 是 IRS-2 下游信号的主要部分，被

胰岛中的 IRS-2 激活后，进而介入胰岛细胞增殖，

是胰岛 β 细胞增殖所必须的 [9]。此外，ATK1 与

TSC22D4 相互作用时，能够降低饥饿期间 AKT 其下

游靶标的基础磷酸化，促进胰岛素敏感性并改善葡

萄糖代谢[10]。

TNF-α 是重要的炎性介质，参与体内免疫平衡

调节过程，彭航娅等[11]研究表明 TNF-α 与胰岛素抵

抗相关，且骨骼肌分泌的 TNF-α 与葡萄糖的摄取和

利用呈负相关。王迪等[12]研究表明，单纯 T2DM 患者

血清 TNF-α 大于健康对照组。T2DM 患者血清中

TNF-α 与骨密度呈现负相关，TNF-α 升高时，患者

图 10 IL-6-山奈酚 图 11 MAKP3-山奈酚

图 7 AKT1-槲皮素 图 8 JUN-7-O-甲基异丁香酚 图 9 JUN-山奈酚
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骨密度下降，合并骨质疏松并发症的可能性升高。

且 T2DM 患者肠道菌群水平紊乱水平与 TNF-α 存在

相关性 [13]。研究发现，通过抑制 c-Jun，c-Fos 的基

因表达，下调 AP-1 水平，可有效改善糖尿病大鼠肾

皮质功能损伤 [14]。此外发现 T2DM 患儿外周血 JUN
的基因表达降低，JUN 与儿童 T2DM 密切相关 [15]。

IL-6 是一种多功能的细胞因子，与 T2DM 的病理生

理学相关。IL-6 循环水平的升高是 T2DM 的独立预

测因子，被认为与炎症、胰岛素抵抗以及 β 细胞功

能障碍发展有关。此外多种证据能够表明 IL-6 具有

抗炎作用并能够改善葡萄糖代谢[16]。邢旭[17]临床观察

表明 T2DM 患者血清中 IL-6 异常表达，且与肾脏损

伤程度相关。

KEGG 的通路富集结果显示，黄芪-地黄干预糖

尿病的信号通路主要与 AGE-RAGE 通路、IL-17 信

号通路、TNF 信号通路等相关。AGEs 是在高糖环境

下的代谢产物，其毒性作用可直接破坏肾脏细胞及

其组织，也称为“糖毒素”。RAGE 是一种具有独特

氨基酸末端序列多肽，是细胞表面分子中免疫球蛋

白超家族中的一个多配体成员，在众多疾病中的发

生和发展中发挥重要作用。许多细胞如内皮细胞、

单核-巨噬细胞、血管平滑肌细胞、肾小球上皮细

胞、星形细胞和小神经胶质细胞的表面都可见 RAGE
的表达[18]。健康人体中的 RAGE 表达低下，持续的高

糖状态或糖尿病时，RAGE 出现高表达 [19]。AGEs-
RAGE 信号通路可以激活下游信号传导通路包括

p38MAPK、NF-κB 等共同参与氧化应激与炎症，引

起糖尿病微血管并发症[20]。此外 AGEs-RAGE 信号通

路可以激活肾素-血管素紧张素-醛固酮系统，促使

血管内皮细胞增生，活性氧（ROS）的生成加速，从而

造成足细胞的损伤[18]。越来越多的观点认同糖尿病是

一种由慢性脂糖代谢引起的炎性疾病。炎性因素在

糖尿病发生和发展中占重要地位。TNF-α 可通过多

种信号转导途径引起炎症因子升高及胰岛素抵抗[21]。

JNK 信号通路在肥胖引起的胰岛素抵抗中起关键作

用，而 TNF-α 可以激活 JNK。TNF-α 还可通过诱导

SOCS 家族成员中 SOCS3 的表达来参与介导细胞因子

对胰岛素信号通路的抑制。一氧化氮（NO）在诱生型

一氧化氮合酶（iNOS）/NO 信号通路中参与胰岛素抵

抗，介导炎症因子、脂质和葡萄糖诱导的 B 细胞损

伤，同时也是导致 B 细胞凋亡的重要介质。而 TNF-α

和 TNF-γ 可以通过诱导 L6 骨骼肌细胞 iNOS 表达，

催化 NO 产生，从而导致胰岛素抵抗，并通过介导炎

症因子、脂质及高糖所致的胰岛 B 细胞功能障碍，

在 T2DM 发病中起到非常重要的作用 [22]。IL-17 在

T1DM 和 T2DM 患者的胰岛中均有表达，T2DM 患者

胰岛中 IL-17 的表达最高[23]。有研究表明，IL-17 可

能通过激活 NF-κB 通路，上调炎症细胞因子基因表

达，刺激促炎细胞因子包括 TNF-α 的分泌，从而抑

制胰岛素信号通路，诱导胰岛素抵抗，最后导致

T2DM 的发生发展[24]。

本研究对近 20 年间现代处方文献的检索和挖

掘，筛选出治疗气阴两虚型 T2DM 的核心药对黄芪-
地黄。通过网络药理学分析得到黄芪-地黄 16 个活

性成分，活性成分相关靶点 555 个。T2DM 靶点

4 458 个，交集靶点 310 个。并通过分子对接验证核

心成分与靶点之间存在较强的对接活性。GO 富集中

得到 BP 4 952 条，MF 717 条，CC 387 条。KEGG 富

集得到通路 289 条，主要涉及 AGE-RAGE 通路、

IL-17 信号通路、TNF 信号通路等。提示黄芪-地黄

可通过多成分、多通路、多靶点对气阴两虚型 T2DM
进行干预。

综上，通过大量数据挖掘得到中药治疗 T2DM
气阴两虚证型的主要药物和方剂，并对挖掘结果中

的核心药物进行网络药理学分析和靶向的研究，揭

示药物的作用机制和多种调节途径。研究结果能够

为临床中医药治疗气阴两虚型 T2DM 提供参考，并

为科研提供思路和实验依据，提高药物试验的成

功率。
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