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摘　 要　
 

目的:探讨复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的作用机制。 方法:借助中药系统药理学数据库与分析平台筛选出
复方一枝黄花喷雾剂的化学成分,在 Swiss

 

Target
 

Prediction 数据库中预测其成分的靶点,结合 GeneCards 等数据库中得到的上呼
吸道感染相关靶点,将交集靶点与活性成分导入 Cytoscape

 

3. 9. 0 软件,获取成分-潜在靶点-疾病的相互作用网络,通过 STRING 数
据库对交集靶点进行蛋白质-蛋白质相互作用(PPI)分析,筛选出关键靶点进行基因本体功能富集分析、京都基因与基因组百科
全书(KEGG)通路富集分析,并利用 AutoDockTools

 

1. 5. 7 软件对度值排序较高的核心成分及核心靶点开展分子对接预测其结合
活性。 结果:复方一枝黄花喷雾剂相关成分靶点与疾病靶点取交集后得 235 个基因靶点,作为复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道
感染疾病的潜在靶点,构建 PPI 网络并进行拓扑分析后得到 95 个关键靶点;KEGG 富集分析结果显示,通路主要集中在磷脂酰肌
醇 3 激酶-蛋白激酶 B(Akt)信号通路。 分子对接结果显示,核心成分槲皮素、木犀草素等可与核心靶点前列腺素内过氧化物合酶 2、
Akt1 和半胱天冬酶 3 等稳定结合。 结论:研究结果预测并验证了复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的作用机制,为进一步
深入研究奠定了基础。
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ABSTRACT　 OBJECTIVE:
 

To
 

probe
 

into
 

the
 

mechanism
 

of
 

Fufang
 

Yizhihuanghua
 

spray
 

in
 

the
 

treatment
 

of
 

upper
 

respiratory
 

tract
 

infection.
 

METHODS:
 

Components
 

of
 

Fufang
 

Yizhihuanghua
 

spray
 

were
 

selected
 

by
 

using
 

Traditional
 

Chinese
 

Medicine
 

Systems
 

Pharmacology
 

Database
 

and
 

Analysis
 

Platform.
 

The
 

targets
 

were
 

predicted
 

in
 

Swiss
 

Target
 

Prediction
 

database.
 

Combined
 

with
 

the
 

upper
 

respiratory
 

tract
 

infection-related
 

targets
 

obtained
 

from
 

GeneCards
 

and
 

other
 

databases,
 

the
 

intersection
 

targets
 

and
 

active
 

components
 

were
 

imported
 

into
 

Cytoscape
 

3. 9. 0
 

software
 

to
 

obtain
 

the
 

interaction
 

network
 

of
 

component-potential
 

target-disease.
 

Protein-protein
 

interaction
 

(PPI)
 

analysis
 

of
 

intersection
 

targets
 

was
 

performed
 

by
 

using
 

STRING
 

database.
 

Key
 

targets
 

were
 

selected
 

for
 

gene
 

ontology
 

functional
 

enrichment
 

analysis
 

and
 

Kyoto
 

Encyclopedia
 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes
 

(KEGG)
 

pathway
 

enrichment
 

analysis.
 

AutoDockTools
 

1. 5. 7
 

software
 

was
 

used
 

to
 

predict
 

the
 

binding
 

activity
 

of
 

core
 

components
 

and
 

core
 

targets
 

with
 

high
 

degree
 

ranking.
 

RESULTS:
 

Totally
 

235
 

gene
 

targets
 

were
 

obtained
 

after
 

the
 

intersection
 

of
 

the
 

relevant
 

component
 

targets
 

and
 

disease
 

targets
 

of
 

FufangYizhihuanghua
 

spray
 

as
 

potential
 

targets
 

for
 

the
 

treatment
 

of
 

upper
 

respiratory
 

tract
 

infection.
 

PPI
 

and
 

Topology
 

analysis
 

identified
 

95
 

key
 

targets.
 

KEGG
 

enrichment
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

pathway
 

was
 

mainly
 

concentrated
 

in
 

the
 

PI3K-Akt
 

signaling
 

pathway.
 

Molecular
 

docking
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

core
 

components
 

such
 

as
 

quercetin
 

and
 

luteolin,
 

can
 

stably
 

bind
 

to
 

the
 

core
 

targets
 

such
 

as
 

PTGS2,
 

Akt1,
 

and
 

CASP3.
 

CONCLUSIONS:
 

The
 

results
 

predicts
 

and
 

verifies
 

the
 

mechanism
 

of
 

Fufang
 

Yizhihuanghua
 

spray
 

in
 

the
 

treatment
 

of
 

upper
 

respiratory
 

tract
 

infection,
 

and
 

lays
 

foundation
 

for
 

further
 

research.
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　 　 上呼吸道感染是由累及上呼吸道(包括鼻、鼻窦、咽、喉和

气管)的感染引起的疾病,感染的病原体以病毒为主,且常会合

并不同的症状,以头痛、发热、咳嗽、咽痛、肌肉酸痛和恶寒等为

主要症状。 该病发生率较高,全年皆可发病,冬春季较多。 如

果未及时治疗,上呼吸道感染常容易并发鼻窦炎、中耳炎、气管

炎、支气管炎或肺炎;少数患者可能合并风湿病、肾小球肾炎和

病毒性心肌炎,因此,临床上应给予足够的重视[1] 。 中医学中

谓之“伤风、伤寒、感冒、外感发热”等,属于“体虚感染”“久咳”
等范畴,常因先天不足或后天疾病导致脏腑虚弱,肺脾肾气血

不足,抵御外邪力弱,进而发病[2] 。 在上呼吸道感染的临床治

疗中,中医药的辨证论治优势由来已久。 清热解毒法在中医治

疗急性上呼吸道感染中应用广泛[3] 。 复方一枝黄花喷雾剂具

有清热抗病毒、宣散风热和清利咽喉的功效,由艾纳香、薄荷、
荆芥、一枝黄花、连翘、山银花和紫萁贯众制成,其有效成分可

参与机体调节,并通过多种成分和靶点的协同作用发挥治疗

效果,其治疗上呼吸道感染的作用机制仍有待阐明。 本研究

结合网络药理学和分子对接方法,分析复方一枝黄花喷雾剂

治疗上呼吸道感染的分子作用机制,为进一步研究提供依据。
1　 资料与方法

 

1. 1　 复方一枝黄花喷雾剂相关成分的收集

以口服利用度(OB)≥30%、类药性(DL)≥0. 18 为筛选条

件,借助中药系统药理学数据库与分析平台( TCMSP,https: / /
old. tcmspe. com / tcmsp. php) [4] 及查阅相关文献,检索得到与

复方一枝黄花喷雾剂相关的所有化合物分子。
1. 2　 复方一枝黄花喷雾剂相关成分靶点的预测

通过 TCMSP 获得成分靶点,未查得的成分通过 PubChem
数据库(https: / / pubchem. ncbi. nlm. nih. gov / )获取二维化学结

构数据[5] , 并通过其 Smiles 结构序列号, 在 Swiss
 

ADME
(http: / / www. swissadme. ch / ) 中进行筛选[6] ,选取胃肠吸收

(gastrointestinal
 

absorption,GI
 

absorption) “ High”以及 DL 预测

(Lipinski、Ghose、Veber、Egan 和 Muegge)中具≥2 个 YES 的成

分[7] ,而后使用 Swiss
 

Target
 

Prediction 数据库 ( http: / / www.
swisstargetprediction. ch / )对筛选得到的成分进行靶点预测[8] ,
并通过 UniProt 数据库(https: / / www. uniprot. org / )将靶点名转

化为基因名。
1. 3　 疾病靶点查找

以“upper
 

respiratory
 

infection”为关键词,从 GeneCards 数

据库(https: / / www. genecards. org / ) [9] 、人类孟德尔遗传综合

数据库( OMIM,https: / / www. omim. org / ) [10] 、PharmGKB 数据

库 ( https: / / www. pharmgkb. org / ) [11] 与 DisGeNET 数 据 库

(https: / / www. disgenet. org / ) [12] 中进行检索,筛选上呼吸道感

染的靶点,并与复方一枝黄花喷雾剂相关成分的靶点进行比

较,筛选出交叉基因作为复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道

感 染 潜 在 的 靶 点。 并 利 用 Venny
 

2. 1. 0 ( http: / / www.
liuxiaoyuyuan. cn / )构建 Venn 图。
1. 4　 构建成分-预测靶点网络和成分-潜在靶点网络

使用 Cytoscape
 

3. 9. 0 软件,构建复方一枝黄花喷雾剂的成

分-预测靶点网络以及复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染

的成分-潜在靶点网络。 该软件可以展示网络结构并进行数据

分析和编辑,用于可视化生物通路和分子间相互作用网络[13] 。

1. 5　 构建蛋白质-蛋白质相互作用(PPI)网络

STRING 数据库 ( https: / / cn. string-db. org / ) 能够利用

直接或间接的相互作用数据来深入分析和预测蛋白质之间

的相互作用信息。 为了探索复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼

吸道感染的潜在作用靶点,将“ Homo
 

sapiens”作为特定物种

输入 STRING 数据库中进行综合搜索,获取复方一枝黄花喷

雾剂治疗上呼吸道感染相关的 PPI 网络,并以 0. 4 或更高的

置信度过滤 PPI[14] 。 将得到的 PPI 导入 Cytoscape
 

3. 9. 0 软

件构建与复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染相关的 PPI
网络,通过计算网络中的每个节点的度值、介度中心性( BC)
及紧密度中心性( CC) 等拓扑特征来评估其重要性,筛选

出高于中位数的节点,作为治疗上呼吸道感染的关键靶点。
1. 6　 基因本体(GO)功能富集分析、京都基因与基因组百科

全书(KEGG)通路富集分析

使用 R
 

Studio 软件对复方一枝黄花治疗上呼吸道感染的

关键靶点进行 GO 功能富集分析和 KEGG 通路富集分析。 通

过 KEGG 数据库可对目标基因主要参与的生化通路进行富

集,通过 KEGG 代谢通路富集分析可研究出最重要的信号通

路,再利用 Cytoscape
 

3. 9. 0 软件创建成分-关键靶点-核心通路

网络,并根据成分与靶点的度值、BC 值和 CC 值评估其拓扑特

征,从而筛选出数值较高的前几位,认为是复方一枝黄花喷雾

剂治疗上呼吸道感染的核心成分与核心靶点[15] 。
1. 7　 分子对接方法

从 PubChem 数据库中下载核心成分的 3 D 结构( sdf 文

件),借助建模软件 Chem3D 将 sdf 文件转为 pdb 格式,并从

RSCB 以及相关文献中获取靶点的蛋白构象[16] 。 核心靶标的

三维结构来自 PDB 数据库 ( https: / / www. rcsb. org / ),使用

AutoDockTools
 

1. 5. 7 软件对靶点加经验电荷、加 H 及整合非

极性位点等。 接着将核心成分导入,设置 Grid
 

Box 位置和大

小,使其刚好包含配体与受体[17] ;记录盒子各项数据,进行分

子对接,以 Vina 值≤-20. 92
 

kJ / mol 为标准;Vina 值越低,表示

亲和力越强,结合越稳定[16] 。 将结合较稳定的结果导入

PyMOL 中,进行结合位点的可视化展示。
2　 结果
2. 1　 复方一枝黄花喷雾剂的相关成分

按照筛选标准,在 TCMSP 数据库中得到一枝黄花相关成

分 11 个,薄荷相关成分 9 个,荆芥相关成分 10 个,连翘相关成

分 19 个;未查得的药物通过文献检索获取,筛选得到山银花相

关成分 4 个,艾纳香相关成分 33 个,紫萁贯众相关成分 13 个。
2. 2　 复方一枝黄花喷雾剂成分-预测靶点网络图的构建

在 Cytoscape
 

3. 9. 0 软件中导入信息,构建成分-预测靶点

网络,其中包含 783 个节点(圆形节点代表靶点,V 形节点代

表成分)和 4
 

086 条边(成分与靶点间的联系),见图 1。
2. 3　 复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染成分-潜在靶点

网络的构建

在 GeneCards 数据库、OMIM 数据库、PharmGKB 数据库

以及 DisGeNET 数据库中预测上呼吸道感染相关靶点共

2
 

145 个。 去除重复项后,将上呼吸道感染靶点与复方一枝

黄花喷雾剂相关成分预测靶点取交集,共得到 235 个交集靶

点,即为复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的潜在靶
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图 1　 复方一枝黄花喷雾剂的成分-预测靶点网络图

点基因。 利用 Cytoscape 软件的“ Merge”功能,成功构建复方

一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的成分-潜在靶点网络

图,见图 2。 该图展示了治疗过程中的各种要素及其相互关

系,共包含 325 个节点。 其中,菱形节点代表相关的疾病,圆
形节点对应潜在的靶点,V 形节点代表药物的有效成分。 菱

形节点外围绕着 6 个较大圆形节点,代表度值最高的前 6 个

靶点,即雄激素受体 ( AR) 、前列腺素-内过氧化物合酶 2
( PTGS2) 、前列腺素-内过氧化物合酶 1( PTGS1) 、热休克蛋

白 90Alpha 家族 A 类成员 1 ( HSP90AA1) 、蛋白激酶 CAMP
激活的催化亚基 α( PRKACA)及磷脂酰肌醇-4,5-二磷酸

 

3-
激酶催化亚基 γ( PIK3CG) ,以及 2

 

117 条边(成分与作用靶

点及疾病与靶点之间的联系) 。

图 2　 复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的成分-潜在

靶点网络图

2. 4　 复方一枝黄花治疗上呼吸道感染交集靶点 PPI 关系网

络的构建

将 235 个交集靶点导入 STRING 数据库中,将得到的 PPI
关系数据导入 Cytoscape

 

3. 9. 0 软件中构建网络,该 PPI 关系

网络共包含 235 个节点,7
 

592 条边。 根据网络的拓扑学性

质,分析该 PPI 网络中节点的度值、BC 值以及 CC 值,以中位

数为标准,即度值≥54,BC 值≥0. 001
 

129
 

963
 

387
 

619
 

64,CC
值≥0. 559

 

808
 

612,筛选出复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸

道感染的关键靶点 95 个,见图 3。

图 3　 交集靶点蛋白互作关系网络关键靶点筛选

2. 5　 关键靶点的 GO、KEGG 富集分析

使用 R 软件对复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的

95 个关键靶点进行 GO 功能富集分析和 KEGG 通路富集分析,
见图 4。 (1)GO 功能富集分析:共得到 3

 

619 个条目。 气泡图

中,气泡大小代表富集在基因上的条目数,气泡越大,表示条目

越多;颜色代表 P 值大小,颜色越红表示 P 值越小,颜色越蓝

表示 P 值越大。 其中生物过程(BP)富集分析共得到 3
 

230 个

条目;细胞组成( CC)富集分析共得到 120 个条目;分子功能

(MF)富集分析共得到 269 个条目。 ( 2) KEGG 通路富集分

析:共得到 178 个条目,图中的横坐标表示每个路径的富集记

录数量,纵坐标表示路径名称,颜色表示路径富集程度,由

蓝至红,富集程度越高。 大部分的关键靶点主要在癌症信号

通路和磷脂酰肌醇 3 激酶-蛋白激酶 B(PI3K-Akt)信号通路。
2. 6　 复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染成分-关键靶点-
核心通路网络的构建

选取 KEGG 富集程度排序居前 10 位的通路作为研究的

核心通路,利用 Cytoscape 软件的“Merge”工具,构建成分-关键

靶点-核心通路网络图,该图清晰地展示了复方一枝黄花喷雾

剂治疗上呼吸道感染的作用路径,见图 5。 在该网络图中,共
识别了 222 个关键节点,其中包括以平行四边形表示的核心

通路节点和以圆形表示的关键靶点节点,这些节点之间通过

1
 

411 条边相互连接,形成了 1 个复杂的网络结构。
为了进一步筛选关键靶点和核心成分,进行了拓扑分析。

通过设定严格的筛选标准,成功筛选出了 7 个关键靶点,分别

是 PTGS2、HSP90AA1、PRKACA、AR、Akt1、CASP3 和过氧化物

酶体增殖物激活受体 γ(PPARG)。 上述靶点的度值按照从大

到小的顺序进行排序,反映了其在网络中的重要性和影响力。
同时,根据相同的筛选标准,选取了度值、BC 值及 CC 值

均高于中位数且度值≥23 的化合物作为核心成分。 这些核心

成分在网络中扮演着至关重要的角色,是复方一枝黄花喷雾

剂发挥治疗作用的关键所在,分别为槲皮素、木犀草素、毡毛

美洲茶素和汉黄芩素(度值从大到小排序),见表 1。 并构建

复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染核心成分-核心靶点-
核心通路网络图,见图 6。
2. 7　 分子对接结果

取复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的核心成分与

核心靶点,使用 AutoDock
 

Vina 分别进行分子对接,以确认网

络药理学的预测结果。 对接结果表明,核心节点具有良好的

结合活性,见表 2。 分子对接图见图 7(棒状结构为小分子配

体;橙色虚线表示氢键;右图粉色棒状代表受体结合位点的氨
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A. KEGG 通路富集分析;B. GO 功能富集分析。
图 4　 复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染关键靶

点的 GO 和 KEGG
 

分析

基酸;结合位点表面结构显示为透明层;受体其余部分显示为

线性结构),使用 PyMOL 可视化具有高亲和力的目标化合物。
3　 讨论

上呼吸道感染是常见的呼吸系统疾病,主要发生在秋冬

季节和气温变化明显的时候,儿童、老年人和免疫功能低下的

人群更容易发病[2,18] 。 中医学认为,上呼吸道感染属于体虚

感染的范畴,与先天不足或后天疾病导致的脏腑虚弱、肺脾肾

血不足有关。 中医的辨证分型包括风寒感冒证、风热感冒证、
暑邪感冒证和时疫感冒等,治疗常采用辛温解表、辛凉解表、
清暑化湿和清热解毒的方法。 中药在上呼吸道感染的治疗中

　 　 　 　

图 5　 复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的成分-关键

靶点-核心通路网络图

表 1　 复方一枝黄花喷雾剂核心成分
CAS 号 化合物 度值 结构式

117-39-5 槲皮素(Quercetin) 54

491-70-3 木犀草素(luteolin) 31

25739-41-7 毡毛美洲茶素(velutin) 23

632-85-9 汉黄芩素(wogonin) 23

图 6　 复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的核心

成分-核心靶点-核心通路网络图

具有较大优势,能够改善机体周身状态,提高免疫功能。 复方

一枝黄花喷雾剂是常用的中药制剂,具有清热解毒、宣散风热

和清利咽喉等功效[19] 。
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　 　 　 　 表 2　 分子对接结果

序号 蛋白质 PDB
 

编号 蛋白质结构
对接的核心

成分
结合能 /
(kJ / mol)

1 PTGS2 5kir

槲皮素
木犀草素

毡毛美洲茶素
汉黄芩素

-40. 58
-39. 33
-38. 91
-37. 24

 

2 HSP90AA1 6ksq
槲皮素

木犀草素
汉黄芩素

-30. 96
-29. 70
-30. 12

3 PRKACA 3ebe
槲皮素

木犀草素
汉黄芩素

-35. 98
-37. 66
-31. 80

4 AR 5jjm
槲皮素

木犀草素
汉黄芩素

-38. 49
-39. 33
-35. 98

5 Akt1 3ocb
槲皮素

木犀草素
汉黄芩素

-33. 89
-34. 72
-34. 72

6 CASP3 3dek 槲皮素 -36. 82

7 PPARG 1fm6
槲皮素

木犀草素
汉黄芩素

-33. 89
-36. 40
-36. 82

A. PTGS2 与槲皮素;B. AR 与木犀草素;C. PTGS2 与木犀草素;
D. PTGS2 与毡毛美洲茶素;E. AR 与槲皮素;F. PRKACA 与

木犀草素;G. PPARG 与汉黄芩素;H. CASP3 与槲皮素;
I. Akt1 与木犀草素;J. HSP90AA1 与槲皮素。
图 7　 亲和力预测值较高的分子对接图

　 　 本研究筛选出复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的

预测成分,借助网络药理和生物信息对其成分、作用靶点和信

号通路进行研究,构建成分-靶点-通路网络,通过拓扑分析筛

选出成分槲皮素、木犀草素、毡毛美洲茶素和汉黄芩素与靶点

PTGS2、HSP90AA1、 PRKACA、 AR、 Akt1、 PPKAG 和 CASP3 有

较好的结合。 其中,槲皮素能抑制炎症因子脂多糖诱导的中

性粒细胞自发凋亡的延迟[20] ;还能降低中性粒细胞对炎症因

子的敏感性,从而产生抗炎作用,具有显著的抗菌、抗病毒、抗
氧化、抗恶性肿瘤和免疫调节等多种药理作用[21] 。 陈敏珠

等[22] 的研究结果表明,木犀草素在一定剂量下对各种急性和

慢性炎症模型有明显的抑制作用,抗炎作用发生迅速且持续

时间长,具有非甾体抗炎药的特征。 黄家望等[23] 的研究结果

证实,木犀草素可抑制 A 型流感病毒( IAV)诱导的炎症细胞

因子的释放,提示木犀草素可通过抑制感染后炎症细胞因子

的释放来缓解 IAV 诱导的细胞炎症;炎症细胞因子的表达可

能是衡量流感严重程度和药物治疗效果的重要指标。 汉黄芩

素可通过抑制病毒吸附、抑制病毒基因复制和蛋白质合成以

及抑制神经氨酸酶活性来直接抗病毒;还能抑制免疫系统的

炎症反应,通过调节炎症相关细胞因子的合成和释放、抑制炎

症介质、抗氧化和破坏自由基来减轻病理损伤[24] 。 毡毛美洲

茶素也被发现具有一定的抗炎及抗病毒作用[25] 。 杨欣等[26]

通过荧光实验发现,复方一枝黄花喷雾剂对组织蛋白酶 L 和

人类免疫缺陷病毒 1 型( HIV-1) 蛋白酶有潜在的抑制作用,
HIV-1 蛋白酶是病毒复制过程中的关键酶之一,其活化可使

HIV-1 成熟为感染性病毒,抑制 HIV-1 蛋白酶可抑制病毒复

制。 以上结论充分证实了复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道

感染的物质基础。
本研究通过对成分靶点进行分子对接, 以结合能 ≤

-20. 92
 

kJ / mol 为标准,对接结果均≤-20. 92
 

kJ / mol,表明各

成分与靶点发生作用的可能性较大。 Akt1 作为复方一枝黄花

喷雾剂的核心靶点,参与调节多种细胞过程,包括蛋白质合

成、血管生成、细胞增殖和代谢等。 有研究发现,Akt1 的显性

阴性突变体可以抑制病毒的复制和释放,从而降低病毒的表

达和感染[27] 。 进一步通过 GO 和 KEGG 富集分析发现,复方

一枝黄花喷雾剂的核心通路之一是 PI3K-Akt 信号通路。
PI3K 是信号转导途径中的重要调节蛋白,Akt 是 PI3K 的下游

磷酸化激酶,对细胞的生存和凋亡起着重要作用[28] 。 PI3K-Akt
信号通路与炎症信号通路相互作用、紧密关联,并且在流感病

毒感染过程中扮演重要角色。 流感病毒可以通过影响

PI3K-Akt 信号通路下游关键分子哺乳动物雷帕霉素靶蛋白的

转录和表达来促进自身复制和增殖。 此外,叉头框蛋白 O
(FoXO)转录因子家族在细胞凋亡过程中也具有重要作用。 Akt
能够使 FoXO 转移到细胞质并丧失转录因子活性,无法再对细

胞进行调控[29] 。 以上核心靶点与核心通路可能是复方一枝黄

花喷雾剂治疗上呼吸道感染的潜在作用靶点和分子作用机制。
综上所述,本研究采用网络药理学和分子对接方法,揭示

了复方一枝黄花喷雾剂治疗上呼吸道感染的潜在作用机制,
为后续的药物研发和治疗策略提供了有力的科学依据。
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