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摘要：糖脂代谢紊乱加速了血管并发症的进展，中药综合调整策略显示出巨大的治疗潜力。然而，中药成分复
杂、作用途径多样，严重制约了中药的临床应用及现代化进程。现代组学技术的快速发展为中药治疗糖脂代谢疾病
的机制探索创造了有利的条件，使揭示中药治疗糖脂代谢疾病的科学内涵成为可能。近年来研究发现中药可以通
过调节肠道菌群、降低炎症因子水平、抑制脂肪生成及脂质累积、减少胰岛β细胞的凋亡、提高胰岛素敏感性、改善
胰岛抵抗等多靶点、多途径发挥防治糖脂代谢紊乱的作用。文章通过梳理现代组学技术在中药防治糖脂代谢紊乱
机制探索中的应用进展，为精准化、客观化揭示中药防治糖脂代谢紊乱的作用机制提供有益参考，为中药临床应用
及开发提供理论支撑。

关键词：现代组学技术；糖脂代谢紊乱；机制探索
中图分类号：R259      文献标志码：A     文章编号：1673-842X  (2024) 10- 0118-  05

Application of Modern Omics Technology in Exploring the Mechanism of 
Preventing and Treating Glucose and Lipid Metabolism Disorders in TCM
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Abstract：The disorder of glucose and lipid metabolism has accelerated the progression of vascular 
complications，and the comprehensive adjustment strategy of TCM shows enormous therapeutic potential. 
However，the complex composition and diverse pathways of action of TCM seriously constrain its clinical 
application and modernization process. The rapid development of modern omics technology has created 
favorable conditions for exploring the mechanism of TCM in treating glycolipid metabolism diseases，making 
it possible to reveal the scientific connotation of TCM in treating glycolipid metabolism diseases. In recent 
years，research has found that traditional Chinese medicine can regulate gut microbiota，reduce levels of 
inflammatory factors，inhibit fat generation and lipid accumulation，and reduce pancreatic islets β Multiple 
targets and pathways play a role in preventing and treating glucose and lipid metabolism disorders，including 
cell apoptosis，increased insulin sensitivity，and improved pancreatic resistance.This article reviews the 
application progress of modern omics technology in exploring the mechanism of TCM in preventing and 
treating glucose and lipid metabolism disorders，providing useful reference for accurately and objectively 
revealing the mechanism of TCM in preventing and treating glucose and lipid metabolism disorders，and 
providing theoretical support for the clinical application and development of TCM.
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随着饮食结构和生活方式的改变，我国 2 型糖
尿病（type 2 diabetes mellitus，T2DM）、肥胖、血脂异
常等糖脂代谢紊乱相关疾病的患病率呈现快速上
升趋势。研究表明，我国糖尿病合并代谢综合征患
病率达 50% 以上 [1]，其中 BMI ≥ 30 kg/m2 患者糖尿
病患病率 20.1%[2]，而合并血脂异常更是高达 42%[3]。
糖脂代谢紊乱可进一步增加血管并发症的风险，而
在降糖的同时，减轻体质量、降低血脂可有效延缓糖
尿病血管并发症进展 [4]

中医药根植于传统中医理论，以“整体观”与
“辨证论治”为核心，强调精准的个体化治疗，在

临床实践中中药的功效不断展现出巨大的治疗优
势 [5-6]。然而，由于中药成分繁多、发挥效用的整体
性和作用机制的复杂性，限制了中药药效物质研究
与临床应用。因此，探索中药药效基础及作用机制，
是扩展中药治疗应用和促进中医药发展的关键。而
日渐兴起的现代组学技术在中药的研究中备受关
注，已经成为探索中药作用机制的重要技术手段。
1  现代组学与中医药研究概述

组学技术可以通过对多维组学数据的整合，既
可从宏观角度分析整体，亦可微观发现个体间的细
微差异。通过组学技术方法探寻中药治疗疾病的潜
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在机制，切合中医治疗疾病的整体观与辨证论治思
想，可高度还原中药方剂治疗的分子机制 [10]。随着
医疗体系的不断发展和进步，以前沿医疗技术为支
撑的精准医学，借助转录组、蛋白质组及代谢组等多
组学技术可助力探索疾病的发病机制，挖掘疾病生
物标志物以及药物治疗疾病的关键靶点，从而达到
根据疾病和个体特性，制定个性化治疗方案，实现精
准治疗。可以说现代组学是打开中医药奥秘的密钥，
可助力揭示中医药的科学内涵。
2  现代组学技术助力揭示中药治疗糖脂代谢紊乱

疗效机制

对个体最有效的治疗方案可以通过组学途径
实现。随着高通量测序技术的不断更新发展，通过
组学分析技术是获取生物信息的重要手段，是对中
药治疗疾病的作用机制研究方法的变革与创新。
代谢性相关疾病是一组复杂综合征，与机体新陈代
谢显著相关的疾病，尤其是以葡萄糖、脂肪代谢障
碍为表现的肥胖、糖尿病、血脂异常等。其中的疾
病变化发展涉及多个系统、机体信号通路的参与。
因此，运用学技术是探索生物体系统调控代谢机制
的有效方法，更加有利于阐释生物学问题，有利于
促进中药临床上更加高效、广泛地应用，推动中医
药的创新和发展。
2.1 基因组学在中药调节糖脂代谢紊乱机制探索中

的应用

基因组学是研究人体全基因组的科学，依托生
物信息学及计算机网络技术，在全基因组整体水平
层面探索生物体内的活动规律 [11]。中药研究中常见
的基因组技术包括基因芯片技术、DNA 分子标记技
术、PCR 技术及 DNA 测序技术等 [12]。基因组学在代
谢性疾病如糖尿病预测、预防和诊断以及治疗药物
等方面应用广泛 [13-14]。

研究表明，通过对小檗碱干预后的肥胖小鼠肠
道细菌种类进行全基因组测序鉴定，结果发现，小
檗碱显著增加布特劳氏菌的富集，刺激短链脂肪酸

（short-chain fatty acids，SCFA）的产生，从而具有调
节血脂的功能 [15]。SU 等 [16] 通过宏基因组分析发现，
拟杆菌、普雷沃菌、副萨特氏菌等经过黄芩干预后
显著富集，这可能是黄芩调节糖脂代谢的重要途径。
研究显示，参连汤可以减少与脂多糖生物合成、核黄
素代谢和过氧化物酶体相关的普雷沃氏菌、理研菌、
螺旋杆菌的丰度，这表明参连汤降低血糖的机制可
能与其调节肠道微生物相关 [17]。宏基因组分析表
明，中药汤剂糖耐康可改善肥胖，其调节糖脂代谢的
作用与脂肪酸合成途径密切相关 [18]。
2.2 转录组学在中药调节糖脂代谢紊乱机制探索中

的应用

转录组是指生物体在特定发育阶段或生理、病
理条件下所有转录物的集合，其中包括信使 RNA

（mRNA）、核 糖 体 RNA（rRNA）、转 运 RNA 及 非 编
码 RNA[19]。而转录组学是以高通量测序技术为支
撑，研究基因转录与调控规律的情况，是探索细胞
表型和功能的重要手段之一 [20]。环境和其他因素
影响基因的表达，可影响个体的表型，增加代谢疾
病的风险 [21]。基因表达转录是基因型产生表型的
最基本水平 [22]，而运用转录组学技术能够从整体水

平上探究中药干预前后组织或细胞中基因的转录
情况，从而可以获得中药治疗的关键靶点及核心途
径。最常见的转录组研究技术是二代测序技术，以 
Illumina 的 NGS 测序平台为主流 [23]。目前转录组学
已经广泛应用于中药药理机制探索的研究中，揭示
了治疗糖脂代谢紊乱的经典方剂、现代复方、单味
药的作用机制，发现药物干预的关键靶点及通路，
显示出中药治疗糖脂代谢、改善胰岛素抵抗等方面
的独有优势。

研究者们运用 RNA-seq 和 16S rRNA 技术研究
葛根芩连汤降糖机制，转录结果显示，显著差异基
因主要富集于免疫调控、脂质代谢和碳水化合物
代谢等，此外，经药物干预后肠道菌群结构发生改
变，这表明葛根芩连汤可通过调控转录因子以及调
节肠道菌群的结构显著改善糖脂代谢紊乱 [24]。研
究发现，滋肾丸干预维持了葡萄糖稳态，显著增
加了参与糖酵解相关基因的表达，包括己糖激酶
II（hexokinase2，Hk2）、己糖激酶 III（hexokinase 3，
Hk3）、己糖激酶 IV（hexokinase4，GCK）的表达，并
降 低 了 葡 萄 糖 -6- 磷 酸 酶（glucose-6-phosphatase 
g-6-pase，G6pase）的表达，其调节代谢紊乱的机制
可能是激活 PI3K/AKT 信号转导 [25]。FENG 等 [26] 采
用网络药理学与转录组学联合的分析方法，系统分
析瓜蒌瞿麦丸治疗糖尿病的基因表达谱变化，结果
发现其中下调基因与胰岛素分泌相关，而上调基
因与炎症与脂质代谢紊乱相关，获得了与瓜蒌瞿
麦丸调节关键的 18 个基因，其中视黄醇结合蛋白 4

（retinol binding protein 4，RBP4）被证明与胰岛素抵
抗密切相关。

HENG等 [27] 通过转录组分析发现，经高脂饮食
诱导的大鼠模型组与空白对照组发现257个显著差
异基因，而丹瓜配方干预组后大鼠的体质量降低、血
糖与血脂指标均有显著下降，并且392个基因发生
显著变化，其中烟酰胺磷酸核糖转移酶（nicotinamide 
phosphoribosyltransferase，Nampt）、磷 酸 烯 醇 丙
酮 酸 羧 激 酶（phosphoenolpyruvate carboxykinase，
PEPCK）、脂 肪 酸 结 合 蛋 白5（fatty acid-binding 
protein 5，FABP5）是丹瓜配方改善糖脂代谢的关键
基因，而使用Nampt阻滞剂的大鼠体质量、糖化血红
蛋白（HbA1c）、甘油三酯（TG）和总胆固醇（TC）水
平显著升高，表明促进Nampt的活化可能是丹瓜配
方调节糖脂代谢的机制之一。WU等 [28] 采用系统
生物信息学与转录组学结合分析的方法，研究黄连
人参汤抑制肝葡萄糖产生，改善糖脂代谢的作用机
制，结果显示其可抑制肝葡萄糖生成，改善葡萄糖代
谢，纠正血脂失调，可抑制PEPCK和G6Pase基因的
表达，其机制可能是通过激活PI3K/ Akt/ FoxO1信号
通路实现。研究者发现青钱柳提取物可抑制炎症和
凋亡途径相关的基因表达，包括可以抑制TNF-α、
白细胞介素-1β（interleukin-1 Beta，IL-1β）、白细
胞介素-6（interleukin-6，IL-6）等相关因子表达，
减少胰岛β细胞的凋亡，改善糖代谢，此外其还可
调 控Srebf1，Mlxipl和miR-122/ 128/192表 达，减 少
脂质积累和肝损伤[29]。中药石斛是一种潜在的改善
糖脂代谢的药物，研究者通过转录组学分析发现，与
miR148a/375/9a相互结合的Stat/NF-KB/Lrf家族中的
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转录因子是石斛调节炎症反应和凋亡通路的关键因
子，此外，石斛还可通过调控miR375/9a/143/127/192
减少脂质积累，调节脂代谢 [30]。
2.3 蛋白质组学在中药调节糖脂代谢紊乱机制探索

中的应用

蛋白质是直接执行大部分生物过程的基因产
物，基于质谱技术的蛋白质组学因其高通量、高效
率、高灵敏度和准确性的技术优势，可以全面了解蛋
白质在执行生物过程中的工作模型和机制 [31-32]。

DAI 等 [33] 运用蛋白质组学及化学生物学方法，
研究黄芩苷治疗肥胖的作用机制，发现其可以直接
靶向调控肝脏中的肉碱棕榈酰转移酶 1（carnitine 
palmitoyltrans-ferase1，CPT1）蛋白，加速脂肪酸的
氧化，促进脂质代谢，改善 HFD 诱导的肥胖和脂肪
肝。研究表明银杏叶提取物是一种天然的抗氧化剂，
可以显著调节与脂肪生成、线粒体功能、氧化应激
和炎症反应相关的 25 个蛋白的表达，从而调改善肥
胖 [34]。泽泻提取物通过激活法尼酯 X 受体（farnesoid 
X receptor，FXR）信号通路调节与胆汁酸稳态相关
的蛋白质，增加胆汁酸的代谢和转运，减少胆汁酸的
合成，从而改善脂质代谢 [35]。此外，蛋白质组学分
析揭示了灵芝乙醇提取物可有效促进脂肪褐变，加
速脂肪的燃烧。一项中药糖益康治疗糖尿病大鼠的
蛋白质组学研究表明，经过益糖康干预后，大鼠的体
质量、血糖等水平可显著降低，并且干预组与对照组
比较存在 40 个差异蛋白，主要涉及能量转化、糖脂
代谢等，表明益糖康可以通过调节相关蛋白水平改
善糖脂代谢 [36]。天芪降糖胶囊显著调节了包括载
脂蛋白 E（apolipoprotein E，APOE）、甲状腺素转运
蛋白（transthyretin，TH）、结合珠蛋白（haptoglobin，
HP）等蛋白的表达，发挥了降低糖尿病大鼠血糖的
功效 [37]。研究表明降浊方可通过调节载脂蛋白 B

（apolipoprotein E，APOB）、ApoE 和胆固醇 7α- 羟化
酶（cholesterol 7α-Hydroxylase，CYP7A1）的表达改
善脂质累积 [38]。
2.4 代谢组学在中药调节糖脂代谢紊乱机制探索中

的应用

代谢物是生化反应的终端标志物，它可以有
效反映生理或病理下细胞代谢以及不同代谢途径
之间的相互作用，代谢组学已经成为一种具有潜力
的探索疾病病理及药物机制的有效方法 [39-40]。代
谢组学兼具整体性与系统性的特性，与中药多活
性成分、多靶点、多途径的作用特点相一致，其位
于其他组学的下游，可以表征中药干预引起机体
内源性代谢物的变化，并补充其他组学分析，揭示
其潜在的作用机制 [41]。最常见的代谢组学分析方
法是核磁共振（nuclear magnetic resonance，NMR）、
气 相 色 谱 与 质 谱 共 用 技 术（gas chromatography-
mass spectrometry，GC-MS）、液相色谱与质谱共用
技 术（liquid chromatography-mass spectormetry，LC-
MS）[42]。目前代谢组学研究已经发现许多与糖脂代
谢紊乱发生相关的潜在生物标志物，如肉碱、支链
氨基酸（BCAA）、芳香族氨基酸（AAA）和游离脂肪
酸（FFA）等，且肥胖受试者的血清和尿液样本中
BCAA 水平也显示出了异常的特征变化 [43]。有证据
显示，SCFA 和 BCCA 在肥胖进展为糖尿病的过程中

发挥重要的作用。研究显示肥胖受试者 BCAA 代谢
水平的增加大大提高了罹患糖尿病的几率 [44]。

HOU 等 [45] 研究发现普洱茶及其有效成分茶褐
素可以改善昼夜节律紊乱，调节 TG 和亚油酸代谢，
显著上调肝脏抗氧化剂 SOD、谷胱甘肽（glutathione，
GSH）的 水 平，下 调 肝 脏 炎 症 因 子 水 平，如 IL-1、
IL-6、TNF-α 水平，调节 SCFA 含量，改善代谢综合
征。研究发现，枸杞多糖（LBP）作为中药枸杞的主
要活性成分，具有显著调节糖脂代谢的作用，经高
脂饮食诱导 STZ 诱导的糖尿病模型大鼠中，肌醇水
平降低，L- 苹果酸、富马酸、D- 阿拉伯糖醇、糖醇、
核糖醇等代谢水平上升，而经过高剂量的枸杞多糖
干预后，代谢物水平发生了相应的回调，这表明 LBP
可能影响了柠檬酸循环、丙氨酸、天冬氨酸和谷氨
酸代谢，乙醛酸和二羧酸酯代谢以调节糖尿病模型
小鼠的糖脂质代谢紊乱 [46]。血清代谢组学结果显
示，荷叶碱干预后 ob/ob 小鼠血清代谢物出现了显
著改变，进一步差异代谢物 KEGG 信号通路富集分
析显示，两组间差异代谢物主要涉及胰岛素抵抗、
泛醌及其他类萜醌的生物合成、mTOR 信号通路 [47]。
陈瑞等 [48] 采用 UPLC-Q-TOF-MS 对不同组别小鼠
的血液样本进行代谢组学检测，结果显示，花生四
烯酸、左旋肉碱、溶血磷脂酰胆碱等代谢物水平在
金芪降糖片的干预下发生了显著变化，这些代谢物
变化显著富集于花生四烯酸代谢通路。PAN 等 [49]

运用 LC-MS 技术进行对肥胖糖尿病模型大鼠进行
尿液代谢组学的分析，发现黄连汤可以通过调节多
种代谢物及代谢途径发挥调节糖脂代谢的作用，可
以显著调节二羧酸代谢、苯丙氨酸代谢和三羧酸

（TCA）循环代谢，涉及胞嘧啶、L- 肉碱、甜菜碱、苯
丙氨酸、葡萄糖、柠檬酸盐、苯丙酮酸和马尿酸等差
异代谢产物。红参提取物对 T2DM 有一定的治疗作
用，可能是通过调控 D- 精氨酸和 D- 鸟氨酸代谢、
D- 谷氨酰胺和 D- 谷氨酸代谢、牛磺酸和低牛磺酸
代谢等代谢途径发挥治疗作用 [50]。LIU 等 [51] 运用
靶向代谢组学方法研究西洋参提取物治疗 T2DM 的
作用机制，发现其显著上调了 94 个代谢物的水平，
影响了包含 D- 谷氨酰胺和 D- 谷氨酸代谢、牛磺酸
和次牛磺酸代谢、精氨酸生物合成和色氨酸代谢以
及 D- 精氨酸和 D- 鸟氨酸代谢在内的与氨基酸和
脂质代谢相关的 9 种代谢途径，表明西洋参提取物
可能是通过调控上述代谢物与代谢途径，发挥改善
T2DM 作用。MA 等 [52] 基于代谢组学探究桑叶治疗
T2DM 机制，结果发现桑叶的干预改变了 T2DM 大鼠
血清中多种代谢物的水平，表明桑叶可通过调节糖
脂代谢、氨基酸代谢、减少氧化应激和炎症等改善
糖尿病胰岛抵抗。

研究发现，经丹荷颗粒治疗的高脂血症模型动
物尿液与粪便中筛选出了 23 种和 25 种显著调节的
标志物，涉及苯丙氨酸、色氨酸、TCA 循坏、氨基酸、
不饱和脂肪酸合成、鞘脂和胆汁酸代谢途径 [53]。研
究证实理脾调脂胶囊可有效改善高脂血症大鼠的脂
代谢紊乱，并且对肌酸、异亮氨酸、缬氨酸等代谢物
以及三羧酸循环、氨基酸及嘌呤代谢途径具有显著
调节作用 [54]。基于代谢组学技术，发现红曲干预对
初级胆汁酸生物合成、谷胱甘肽代谢、甘氨酸和苏
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氨酸代谢具有显著调节作用，减轻肝脏脂质积累，
改善小鼠机体脂代谢紊乱状态 [55]。研究表明芪健
合剂可通过降低亮氨酸、异亮氨酸、脯氨酸及丙氨
酸水平，对氨基酸代谢产生调节作用，促进胰岛素
敏感性 [56]。此外，研究者们发现来自中药三七的三
七皂苷 ft1 是治疗肥胖和胰岛素抵抗的潜在药物，
ft1 可以通过拮抗回肠中的 FXR 转录来激活脂肪组
织 中 G 蛋 白 胆 汁 酸 偶 联 受 体 5（takeda G protein-
coupled receptor 5，TGR5），从而提高血清中清游离
胆汁酸和牛磺酸结合胆汁酸的水平，发挥改善代谢
紊乱的作用 [57]。
2.5 转录组学与代谢组学联合分析在中药调节糖脂

代谢紊乱机制探索中的应用

多组学技术的应用提供了生物系统的全方位
多层次视角，可以从多维角度展示机体组织药物干
预前后的变化，深入阐释药物治疗的作用机制，使研
究设计更加完整，证据更加充分，结果更具说服力。
因此，转录组学与代谢组学联合分析的方法在揭示
糖脂代谢紊乱疾病的机制以及中药干预的关键靶点
等研究中发挥着十分重要的作用。

研究者运用高效液相色谱 - 串联质谱和 RNA 
测序技术，研究发现苦荞干预的差异代谢物显著富
集于脂肪消化吸收、胰岛素抵抗等代谢途径，并且
通过调节 PIK3R1、LRP5、SLC10A2 和 FBXO21 基因
的表达，激活 PI3K-AKT 信号通路提高对脂质和葡
萄糖的代谢能力 [58]。CAO 等 [59] 研究者们发现泽泻
白术汤可以显著改善血糖与葡萄糖代谢，其主要作
用机制为调控 Sirt1 和 AMPK 的表达，抑制脂肪生成
促进脂肪酸氧化，以缓解脂质代谢紊乱。QIU 等 [60]

发现竹节参提取物可显著缓解高脂饮食引起的肥
胖，转录组学结果显示，30 多个基因发生显著改变，
而代谢组学表明差异代谢物主要富集于嘌呤代谢、
氨基酸生物合成和 AMPK 信号通路，提示竹节参
提取物在转录组和代谢组水平上显著影响活化的
AMPK 通路，从而发挥抗肥胖作用。研究发现苦瓜
的摄入降低了对高脂饮食相关代谢综合征风险因
素的易感性，部分是通过调节 PPAR 信号及其在昼
夜节律过程中的下游靶标和胆汁酸生物合成等，从
而干预脂肪过度生成、维持葡萄糖稳态 [61]。此外，
有研究证实，中药苍术的活性成分苍术苷可以靶向
调控苹果酸酶 1（malic Enzyme 1，ME1）、苹果酸酶
2（malic Enzyme 2，ME2）和苹果酸脱氢酶 2（malate 
Dehydrogenase2，MDH2）表达，调节 Α- 酮基异戊酸、
苹果酸、硫酸吲哚和 N- 乙酰谷氨酸的代谢，有效改
善 T2DM[62]。
3  总结

千百年来，中医药以“整体观念”与“辨证论治”
为遣方用药、治疗疾病的准则，在临床上收获了显著
疗效，但其理论的科学内涵和中药配伍组合的内在
机制仍需不断探索。现代组学与中医药具有共同的
发展土壤，即整体观，符合中医药的研究思路，运用
前沿的组学技术有利于助力中药机制的探索，为中
药治疗疾病提供更加完整、系统的科学依据。然而，
从目前的研究结果看，单一的组学研究无法深入探
寻中药治疗疾病多靶点、多途径的内在机制，组学研
究应当从多维角度出发，有机整合，科学分析，如此

才能更加有助于全面、系统地揭示中药效用的物质
基础和作用机制。◆
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