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  [摘 要] 目的 通过网络药理学揭示黄芩在膀胱癌细胞中的抗肿瘤效应,并尝试解析其潜在的分子机

制。方法 从公众数据库中获取黄芩活性成分、靶点及膀胱癌靶点,构建药物-疾病-靶点网络。利用STRING
数据库分析蛋白质互作网络(PPI),创建PPI图。进行基因本体(GO)和京都基因与基因组百科全书(KEGG)
富集分析,构建关键药物靶点通路网络。用 AutoDock

 

Vina1.5.6进行分子对接,计算结合能,并通过Pymol
3.8.10进行可视化。结果 通过筛选黄芩含有36个有效化学成分,306个潜在靶点,其中157个为药物-疾病

共同靶点。PPI分析得出GAPDH、Akt1、EGFR、BCL2、ESR1等为关键治疗靶点。主要抗膀胱癌活性成分可

能包括河谷林酮、苏荠苎黄酮、汉黄芩素、黄芩新素、匹莫林等。GO和 KEGG富集分析显示其通过促进磷酸

化、影响Akt信号通路等机制发挥作用,并涉及胞质溶胶、受体复合体功能及激酶活性调控等生物过程。而且

黄芩可以通过调节PI3K-Akt通路、AGE-RAGE信号通路、血管内皮生长因子(VEGF)来抑制膀胱癌的发展。
分子对接结果进一步验证黄芩的核心成分与核心靶点能够很好地结合,从而发挥治疗作用。结论 该研究初

步揭示了黄芩作为治疗膀胱癌的有效中药,其抗肿瘤疗效可能与对PI3K-Akt通路、AGE-RAGE信号通路和

VEGF信号通路等关键靶点的调节有关,黄芩的多种活性成分可能对膀胱癌细胞有抑制作用。
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[Abstract] Objective To

 

reveal
 

the
 

anti-tumor
 

effect
 

of
 

scutellaria
 

baicalensis
 

in
 

bladder
 

cancer
 

cells
 

through
 

network
 

pharmacology,and
 

try
 

to
 

analyze
 

its
 

potential
 

molecular
 

mechanism.Methods The
 

active
 

components,targets
 

and
 

bladder
 

cancer
 

targets
 

of
 

scutellaria
 

baicalensis
 

were
 

obtained
 

from
 

the
 

public
 

data-
bases,and

 

the
 

drug-disease-target
 

network
 

was
 

constructed.The
 

STRING
 

database
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

protein-protein
 

interaction
 

network(PPI)
 

and
 

create
 

a
 

PPI
 

diagram.Gene
 

ontology(GO)
 

and
 

Kyoto
 

Encyclo-
pedia

 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes(KEGG)
 

enrichment
 

analysis
 

were
 

performed
 

to
 

construct
 

a
 

key
 

drug
 

target
 

path-
way

 

network.Molecular
 

docking
 

was
 

performed
 

with
 

AutoDock
 

Vina1.5.6,and
 

the
 

binding
 

energy
 

was
 

calcu-
lated

 

and
 

visualized
 

by
 

Pymol3.8.10.Results Scutellaria
 

baicalensis
 

contains
 

36
 

active
 

ingredients
 

and
 

306
 

potential
 

targets,of
 

which
 

157
 

were
 

drug-disease
 

common
 

targets.PPI
 

analysis
 

showed
 

that
 

GAPDH,Akt1,
EGFR,BCL2

 

and
 

ESR1
 

were
 

the
 

key
 

therapeutic
 

targets.The
 

main
 

anti-bladder
 

cancer
 

active
 

ingredients
 

may
 

include
 

reviparin,moslosooflavone,norwogonin,neobaicalein,panicolin
 

and
 

so
 

on.GO
 

and
 

KEGG
 

enrichment
 

analysis
 

showed
 

that
 

scutellaria
 

baicalensis
 

played
 

a
 

role
 

by
 

promoting
 

phosphorylation,affecting
 

Akt
 

signa-
ling

 

pathway
 

and
 

other
 

mechanisms,and
 

involved
 

biological
 

processes
 

such
 

as
 

cytoplasmic
 

sol,receptor
 

com-
plex

 

function
 

and
 

kinase
 

activity
 

regulation.Moreover,Scutellaria
 

baicalensis
 

can
 

inhibit
 

the
 

development
 

of
 

bladder
 

cancer
 

by
 

regulating
 

PI3K-Akt
 

pathway,AGE-RAGE
 

signaling
 

pathway
 

and
 

vascular
 

endothelial
 

growth
 

factor(VEGF).The
 

results
 

of
 

molecular
 

docking
 

further
 

verified
 

that
 

the
 

core
 

components
 

and
 

core
 

targets
 

of
 

scutellaria
 

baicalensis
 

could
 

be
 

well
 

combined
 

to
 

play
 

a
 

therapeutic
 

role.Conclusion This
 

study
 

ini-
tially

 

reveals
 

that
 

scutellaria
 

baicalensis,as
 

an
 

effective
 

traditional
 

Chinese
 

medicine
 

for
 

treating
 

bladder
 

canc-
er,its

 

anti-tumor
 

efficacy
 

may
 

be
 

related
 

to
 

the
 

regulation
 

of
 

key
 

targets
 

such
 

as
 

the
 

PI3K-Akt
 

pathway,AGE-
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RAGE
 

signaling
 

pathway,and
 

VEGF
 

signaling
 

pathway.The
 

multiple
 

active
 

components
 

of
 

scutellaria
 

ba-
icalensis

 

may
 

have
 

inhibitory
 

effects
 

on
 

bladder
 

cancer
 

cells.
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  膀胱癌是泌尿系统常见的恶性肿瘤,在所有恶性
肿瘤中位居第9位。根据肿瘤是否浸润肌层,尿路上
皮癌又可分为非肌层浸润性和肌层浸润性尿路上皮
癌[1]。膀胱的恶性肿瘤包括尿路上皮癌、腺癌及鳞状
上皮癌,其中以尿路上皮癌最为多见,对于膀胱恶性
肿瘤的治疗仍然需要探索更加良好的治疗方案。随
着膀胱癌诊疗体系的日益规范与全面化,中药在肿瘤
综合治疗领域中的价值愈发凸显,成为不可或缺的辅
助治疗手段,其不仅在预防肿瘤发生方面展现出独特
的优势,还显著减轻了化疗药物对患者身体的毒副作
用,有效提升了患者的生活质量,缓解了临床症状,并
在延长患者生存期方面发挥了积极作用,在膀胱癌的
综合治疗策略中起到了关键作用[2]。

黄芩是唇形科黄芩属多年生草本植物,具有清热
燥湿、泻火解毒、抗菌抗病毒、抗炎、抗肿瘤的功效,在
临床上广泛应用于多种疾病的治疗,如上呼吸道感
染、肺炎、痢疾、湿热黄疸等。同时,黄芩也常用于辅
助治疗膀胱癌等恶性肿瘤,以提高患者的生活质量和
延长生存期[3]。黄芩在治疗膀胱癌方面展现出独特
优势,其有效成分能有效抑制肿瘤生长[4],同时基于
黄芩作为传统中药的安全性和不良反应少等特点,其
应用前景广阔,有望为膀胱癌患者提供新的治疗选
择。但是其潜在的抗肿瘤作用机制还不明确。

网络药理学是一种基于药材、成分、靶点和疾病
相互作用网络的系统方法,其整合多种信息来源,采
用生物信息学、网络分析等计算方法,分析药物作用
靶点及可能的机制[5]。本研究利用网络药理学方法
对黄芩治疗膀胱癌的潜在机制及靶点进行了探索性
分析。
1 材料与方法

1.1 黄芩活性成分及靶点的筛选和识别 黄芩的成
分来自中药系统药理学数据 TCMSP(https://tcm-
sp.91medicine.cn/)以口服利用度(OB)≥30%和类
药性(DL)≥0.18对黄芩的有效成分进行筛选。分别
将药物成分导入PubChem(https://pubchem.ncbi.
nlm.nih.gov/)及 SwissTargetProdiction(https://
swisstargetprodiction.cn)系统中,最终得到了黄芩中
的活性化合物及相关靶点。
1.2 膀胱癌靶点的识别 膀胱癌疾病的靶点基因筛
选 自 Gene

 

cards(https://www.genecards.org)、
OMIM(https://

 

www.omim.org)和TTD(https://
db.idrblab.net/ttd/)数据库,以“Bladder

 

Cancer”为
关键词,对已知的疾病靶点进行检索,输入不同的数
据库。将3个数据去重后汇总纳入后续分析。
1.3 疾病及药物韦恩图的构建 将黄芩的活性成分
靶点 及 膀 胱 癌 相 关 的 靶 点 通 过 微 生 信(https://
www.bioinformatics.com.cn/)网站,数据导入后绘

制韦恩图并获得交集靶点。
1.4 黄芩成分靶点与膀胱癌关键靶点的网络构建 
将黄芩基因靶点1

 

665个、药物成分36个、黄芩及膀
胱癌导入Cystoscope3.9.1软件中,创建药物靶点的
可视化网络图,通过Cystoscope插件工具,获得节点
的度值。

 

1.5 蛋白质互作网络(PPI)分析 将黄芩和膀胱癌
的交集靶点导入

 

STRING11.0(https://string-db.
org/),进行

 

PPI分析。将范围限定在组合蛋白“Mul-
tiple

 

Proteins”,将物种限定为
 

“Hom
 

sapiens”,将交
集靶点导入,最低要求交互分数(度值)设定为≥0.4,
构建出蛋白质相互作用关系。将产生的tsv文件导入

Cystoscope3.9.1软件中进行可视化分析,得到黄芩
靶点蛋白-膀胱癌靶点蛋白PPI图。
1.6 GO及KEGG富集分析 将黄芩作用于膀胱癌
的靶点通过DAVID

 

(https://david.ncifcrf.gov/)数
据库进行 GO和 KEGG富集分析,通过微生信(ht-
tps://www.bioinformatics.com.cn/)网站进行可视
化分析。
1.7 分子对接验证并可视化 对核心成分和核心靶
点进行分子对接,从TCMSP数据库下载黄芩有效活
性成分结构,在PubChem

 

数据库获取活性成分的化
合物名称,在PDB数据库(http://www.resb.org/)
中下载活性成分的2D结构,用Chem3D

 

软件对化合
物结构进行3D化处理。将核心靶点导入至 Uniprot
(https://www.uniprot.org/)网站中,获得核心靶点
的3D结构,用软件AutoDock

 

Vina1.5.6对5个关键
靶点结构、5个关键活性成分进行处理后进行分子对
接,得出结合能计算结果。最后借助Pymol3.8.10软
件对对接结果进行可视化。
2 结  果

2.1 黄芩有效成分的收集与筛选 在TCMSP数据
库中检 索 出 黄 芩 的 有 效 化 学 成 分 有143个,经 过

OB≥30%和DL≥0.18筛选后获得有效成分36个,
见表1。
2.2 构建药物与疾病韦恩图 根据 TCSMP、Pub-
Chem及SwissTargetProdiction数据库汇总去重共
获得306个药物相关靶点,通过 Gene

 

cards、OMIM
及TTD数据库汇总去重后共获得2

 

485个膀胱癌相
关靶点,分别导入微生信网站中绘制韦恩图,共获得

157个黄芩与膀胱癌的共同靶点。见图1。
2.3 黄芩成分靶点与膀胱癌靶点的网络构建 将黄
芩药物成分靶点、膀胱癌相对应的靶点,药物及其成
分进行列表,导入Cystoscope3.9.1软件中,创建了药
物-药物成分-疾病-靶点图。通过Cystoscope

 

NCA插
件工具,获得节点的度值,其中疾病关键靶点基因的
连接度排名前5的为CYP19A1、HSD17B1、ABCB1、
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CYP1B1、ABCC1。连接度前5的药物有效成分为

Reviparin(河 谷 林 酮)、Moslosooflavone(苏 荠 苎 黄
酮)、Norwogonin(汉黄芩素)、Neobaicalein(黄芩新
素)、Panicolin(匹莫林)。见图2、表2。

表1  黄芩的有效成分

Mol
 

ID 化学名称 OB(%) DL
MOL001689 acacetin 34.97 0.24
MOL000173 wogonin 30.68 0.23
MOL000228 (2R)-7-hydroxy-5-methoxy-2-phenylchroman-4-one 55.23 0.20
MOL002714 baicalein 33.52 0.21
MOL002908 5,8,2'-trihydroxy-7-methoxyflavone 37.01 0.27
MOL002909 5,7,2,5-tetrahydroxy-8,6-dimethoxyflavone 33.82 0.45
MOL002910 carthamidin 41.15 0.24
MOL002911 2,6,2',4'-tetrahydroxy-6'-methoxychaleone 69.04 0.22
MOL002913 dihydrobaicalin_qt 40.04 0.21
MOL002914 eriodyctiol(flavanone) 41.35 0.24
MOL002915 Salvigenin 49.07 0.33
MOL002917 5,2',6'-trihydroxy-7,8-dimethoxyflavone 45.05 0.33
MOL002925 5,7,2',6'-Tetrahydroxyflavone 37.01 0.24
MOL002926 dihydrooroxylin

 

A 38.72 0.23
MOL002927 skullcapflavone

 

Ⅱ 69.51 0.44
MOL002928 oroxylin

 

a 41.37 0.23
MOL002932 panicolin 76.26 0.29
MOL002933 5,7,4'-trihydroxy-8-methoxyflavone 36.56 0.27
MOL002934 neobaicalein 104.34 0.44
MOL002937 dihydrooroxylin 66.06 0.23
MOL000358 beta-sitosterol 36.91 0.75
MOL000359 sitosterol 36.91 0.75
MOL000525 norwogonin 39.40 0.21
MOL000552 5,2'-dihydroxy-6,7,8-trimethoxyflavone 31.71 0.35
MOL000073 ent-epicatechin 48.96 0.24
MOL000449 stigmasterol 43.83 0.76
MOL001458 coptisine 30.67 0.86
MOL001490 bis[(2S)-2-ethylhexyl]benzene-1,2-dicarboxylate 43.59 0.35
MOL001506 supraene 33.55 0.42
MOL002879 diop 43.59 0.39
MOL002897 epiberberine 43.09 0.78
MOL008206 moslosooflavone 44.09 0.25
MOL010415 11,13-eicosadienoic

 

acid,methyl
 

ester 39.28 0.23
MOL012245 5,7,4'-trihydroxy-6-methoxyflavanone 36.63 0.27
MOL012246 5,7,4'-trihydroxy-8-methoxyflavanone 74.24 0.26
MOL012266 rivularin 37.94 0.37

图1  黄芩有效成分与膀胱癌靶点韦恩图

2.4 PPI结果分析 将黄芩治疗膀胱癌的157个交

集靶点导入
 

STRING11.0数据库平台进行PPI分

析。获取黄芩成分-膀胱癌靶点蛋白PPI图,见图3。
筛选出高度关联的蛋白质,见图4。其中根据连接度

排名前10位的靶点蛋白见表3。

表2  黄芩度值排名前5的药物有效成分

化学名称 度值 分子式

河谷林酮 101 C18H16O7
苏荠苎黄酮 101 C17H14O5
汉黄芩素 101 C15H10O5
黄芩新素 101 C19H18O8
匹莫林 101 C17H14O6

2.5 GO富集分析结果 基于DAVID数据库进行

GO注 释 及 富 集 分 析。GO 分 析 涉 及 对 分 子 功 能
(MF)、生物过程(BP)和细胞组分(CC)的富集检测,
主要包括蛋白自体磷酸化、蛋白质磷酸化、对蛋白激

酶B(PKB,也称作Akt)信号传导途径的正向调控,细
胞质、胞质溶胶、受体复合物,蛋白质丝氨酸/苏氨酸/
酪氨酸激酶活性、酶结合、ATP结合等密切相关的生

物过程。其中柱形图越高,表明P 值越小,说明该表

·848· 现代医药卫生2025年4月第41卷第4期 J
 

Mod
 

Med
 

Health,April
 

2025,Vol.41,No.4



达基因在此富集显著性更可靠。见图5。

图2  药物-成分-疾病-靶点图

图3  黄芩成分-膀胱癌靶点蛋白PPI图 图4  黄芩成分中与治疗膀胱癌高度关联的蛋白质

图5  GO富集分析图
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表3  黄芩成分中与治疗膀胱癌高度关联的蛋白质

序号 靶点 度值

1 GAPDH 117
2 Akt1 110
3 EGFR 102
4 BCL2 97
5 ESR1 94
6 HSP90AA1 94
7 CASP3 94
8 HIF1A 91
9 SRC 85
10 MAPK3 82

2.6 KEGG富集分析结果 KEGG富集分析总计共
获取154条作用通路,根据P 值筛选出前25条通路
进行富集分析,分析结果主要涉及PI3K-Akt信号通
路、AGE-RAGE 信 号 通 路、血 管 内 皮 生 长 因 子
(VEGF)信号通路、HIF-1信号通路、Ras信号通路、

趋化因子信号通路、催乳素信号通路、雌激素信号通
路、PD-L1在癌症中的表达及PD-1检查点通路,另外
还与前列腺癌、糖尿病、动脉粥样硬化、内分泌抵抗、
非小细胞肺癌具有关联性。图中圆点越大,意味着富
集越多,并且P 值越小,表明该生物功能的富集显著
性越可靠,且颜色越红。见图6。
2.7 分子对接 选取黄芩的前5个有效药物成分:
河谷林酮、苏荠苎黄酮、汉黄芩素、黄芩新素、匹莫林,
依次与治疗靶点GAPDH、Akt1、EGFR、BCL2、ESR1
进行分子对接。对接结果显示,这些药物成分与核心
靶点 的 结 合 能 均 处 于 -9.0~ -5.9

 

kcal/mol
(1

 

kcal=4.184
 

kJ),见表4。其中结合最好的是河谷
林酮与GAPDH,其次是汉黄芩素与GAPDH。为了
更直观地展示这5个有效成分和核心靶点结合的最
佳情况,进行了可视化处理,结果见图7。

图6  KEGG富集分析气泡图

  注:A.河谷林酮与GAPDH;B.苏荠苎黄酮与GAPDH;C.汉黄芩素与GAPDH;D.黄芩新素与GAPDH;E.匹莫林与GAPDH。
图7  药物核心成分与核心靶点的最佳结合能可视化图
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表4  药物核心成分与核心靶点的最佳结合能(kcal/mol)

化合物名称 Akt1 BCL2 EGFR ESR1 GAPDH

8R5K 8UJP SA27 TNFR ILCO

河谷林酮 -6.2 -7.3 -5.6 -6.8 -9.0

苏荠苎黄酮 -5.9 -7.4 -6.8 -6.8 -8.4

汉黄芩素 -6.4 -7.4 -7.6 -6.9 -8.6

黄芩新素 -6.0 -7.6 -7.6 -6.7 -8.4

匹莫林 -6.1 -7.5 -7.5 -6.9 -8.5

  注:1
 

kcal=4.184
 

kJ。

3 讨  论

  膀胱癌是我国十大常见肿瘤之一,其发病率正逐
年攀升,引人关注。在中医学的理论框架下,膀胱癌
被归因于正气亏虚,致使气血运行受阻,湿热之邪蕴

结并侵蚀膀胱,加之气滞血瘀的长期阻滞,最终形成
了肿瘤。膀胱癌在男性中尤为突出,其发病率约为女
性的4倍,且在全球范围内,男性膀胱癌的发病率高
居第4位,深入探究其病因,吸烟是诱发膀胱癌的首
要且可预防的危险因素[6]。此外,职业暴露与不良环
境因素也在膀胱癌的发病过程中扮演了重要角色[7]。
在治疗方面,针对非肌层浸润性尿路上皮癌,当前普
遍采用经尿道膀胱肿瘤电切术作为首选方法,术后则
通 过 膀 胱 灌 注 卡 介 苗 或 化 疗 药 物 来 有 效 预 防 复
发[8-9]。而对于更为严重的鳞癌、肌层浸润性上皮癌
及腺癌,则需采取更为激进的手术方案,如膀胱部分
切除术或全膀胱切除术,术后同样辅以膀胱内药物灌
注治疗,以巩固疗效[10]。中药作为重要的辅助治疗手
段,在膀胱癌的综合治疗中展现出独特的优势[11],其
低毒副作用的特点使得中药在提高患者生活质量、缓
解临床症状及延长生存期等方面发挥了重要作用,显
著提升了患者的生存质量。

通过PPI分析,河谷林酮、苏荠苎黄酮、汉黄芩
素、黄芩新素、匹莫林是连接最多的靶点,这些化合物
可能是黄芩针对膀胱癌治疗中的最关键成分。河谷
林酮对HepG2 和A549细胞系具有肿瘤抑制作用,黄
芩新素和河谷林酮在 HepG2/CMC色谱柱上的良好
保留性暗示了它们抑制 HepG2 细胞的潜在能力,可
能对膀胱癌的发生起到预防作用[12]。苏荠苎黄酮可
以通过NKT、NF-κB、P53、EGFR等途径发挥抗肿瘤
作用[13]。汉黄芩素已被证实具有抗多种恶性肿瘤效
果,包括三阴性乳腺癌,对白血病也有不同的调节效
应,对结肠癌也有一定的抗肿瘤效应[14]。

 

匹莫林在治
疗食管癌方面展现了一定的潜力和效能[15]。KEGG
富集分析揭示了多条信号通路参与黄芩的抗癌机制,
这也说明中医是依赖于多条生物信号通路共同作用
和相互配合的结果。PI3K/Akt信号通路在调节多种
恶性肿瘤的生长、存活、细胞增殖、癌症免疫反应、癌
症代谢及肿瘤血管形成方面起着关键作用,特别是

PI3K-Akt通路的不当激活在恶性肿瘤的进展中扮演
了一个关键角色[16]。PI3K/Akt/mTOR信号通路被
视为癌症治疗中最具潜力的目标之一,通过阻断

PI3K/Akt/mTOR信号通路,可以有效抑制膀胱癌细
胞的增长[17]。同时也证实了这一通路在乳腺癌的信
号传导过程中也发挥着一定的作用[18]。VEGF在调
节血管生成、细胞增殖和血管通透性等方面发挥着重
要作用,VEGF-VEGFR信号传导是导致血管生成的
最重要的途径[19]。AGE-RAGE信号通路在多种癌
症和其他疾病的发展中已被明确,RAGE 配体 与

RAGE的互动能够导致P53的表达减少,在调控肿瘤
细胞的生长、形成新血管及侵袭性方面发挥着关键作
用[20]。RAGE的过度表达显示出更显著的致瘤能
力,AGE-RAGE路径的激活加速了前列腺癌的发展
和侵袭性[21]。前列腺中AGEs和RAGE的表达程度
与前列腺癌的预后有关[22]。浸润性乳腺癌、前列腺
癌、结肠癌和胰腺癌中明显存在,癌症患者的 AGEs
高于健康患者,晚期高于局部期[23]。

Akt1可以促进膀胱癌细胞的增殖、抑制细胞凋
亡、促进血管生成和调节上皮-间质转化,从而增强细
胞的侵袭性和转移能力[24]。EGFR即表皮生长因子
受体,这种跨膜受体酪氨酸激酶在肿瘤细胞增殖、血
管生成、侵袭转移及细胞凋亡抑制等方面起着重要作
用。这一 机 制 促 进 了 膀 胱 癌 的 发 生 和 进 展[25]。
BCL2,即B细胞淋巴瘤2基因负责生产一种名为

BCL2的蛋白质,这种蛋白质通过控制线粒体的功能
来阻止细胞死亡,从而协助恶性细胞避免凋亡并促使
其增殖[26]。ESR1是雌激素信号传导的主要介质之
一,在尿路上皮癌的形成中,性激素受体信号扮演了
一个核心角色。尽管膀胱癌主要发生在男性,但雌激
素及其受体在膀胱组织中的存在和潜在作用不容忽
视[27]。GAPDH即甘油醛-3-磷酸脱氢酶,作为一种参
与糖酵解的关键酶,其在膀胱癌细胞的能量代谢中起
到了关键作用。并且GAPDH 表达水平的变化与膀
胱癌的发生、发展及预后存在着密切关系[28]。综上所
述,这些靶点蛋白和通路之间的相互作用构成了复杂
的疾病机制网络,在黄芩治疗膀胱癌的治疗和研究中
具有重要的意义。

本研究深入阐明了黄芩作为一种成分复杂、多元
化学组分协同作用的天然药物,展现出对膀胱癌治疗
领域的广泛靶向潜力。黄芩被揭示能够精准作用于
包括GAPDH、Akt1、EGFR、BCL2及ESR1在内的多
个关键分子靶点,这些靶点均已被科学验证为膀胱癌
治疗中的有效药理干预对象。河谷林酮、苏荠苎黄
酮、汉黄芩素、黄芩新素、匹莫林可能是黄芩治疗膀胱
癌的主要活性成分。在对黄芩的功效机制进行深入
分 析 时,PI3K-Akt通 路、AGE-RAGE 信 号 通 路、
VEGF信号通路可能与黄芩的抗膀胱癌机制有关。
在后续的研究中需通过更多实验来验证黄芩治疗膀
胱癌的效果及机制,以优化其应用策略,发挥最大抗
癌潜力。
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