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摘　要: 立足于利用其他学科的思路与工具促进中草药研究 ,根据生物信息学及相关领域近几年的研究 ,就 DNA

测序、基因预测、亲缘及变异与功能、蛋白质结构预测、生物芯片技术、基因多样性、生物安全、活性成分的药靶和预

测活性成分结构、代谢过程的模拟、能量中草药药理等方面展开阐述。描述了中草药资源与药理研究的一些可能趋
势 ,其中药靶与活性成分结构预测、代谢模拟和药理的能量观点是中草药研究尤其值得探索的新内容。
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Relationship between development of bioinformatics and study of Chinese herbal medicine

XU Zhong-neng

( Colleg e o f Life Science and Techno lo g y, Jinan Univ ersity, Guang zhou 510632, China)

Abstract: Based on the bioinfo rmatics and some frontier science for recent y ea rs, the new ideas and

m ethods w ere used to im prove the study of Chinese herbal m edicine. Advances in DN A sequencing , predic-

tion of g ene, ev olution and m utation, prediction o f pro tein st ructure, biolo gical chip technique, drug ta r-

get and prediction o f drug structure, simulation o f metabo lism , and the dist ribution o f energ y in pha rmaco-

logical process show ed the pro spect of the study of Chinese m edicinal plants. Some new areas about

sources and pharmacolog y of Chinese herbal m edicine are coming into being , especia lly the rela tionship be-

tw een drug ta rg ets and drug structure, betw een sim ulation of metabolism and pharmacolog y, and betw een

energ y and pha rm acolo gy.
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　　利用中草药实质上是极广泛地利用自然界的基

因资源 ,而探求其分子生物学本质是一项基本任务。

同时中草药药效成分确定及多种成分间的网络联系

等环节仍未清晰 ,利用基因与基因组学的成果可能

有助于寻找新的出路。生物信息学是一门综合获取、

组织、处理生物大分子及与这相关过程的信息的学

科 ,其运用了应用数学、计算机科学和生物学的手段

去解释大量资料中的生物学、医药学意义 [1 ]。目前 ,

多个国家和组织正维护有关网站提供生物学资料、

生物信息学分析工具 ,这都有利于生物信息学向相

关的研究领域渗透 [2 ]。 生物信息学的发展极可能加

快中草药研究的进程。

1　 DNA测序

DN A测序过程由始至终贯穿着生物信息学方

法。现在比较成熟的自动化 DN A序列测定的工作

基础是一个高分辨率的电泳过程。 其中双脱氧

( Sanger)法和化学裂解 ( M axam-Gilbert )法广泛应

用。双脱氧法利用 DN A酶合成单链 DN A模板的配

对拷贝 ;化学裂解法是利用特定化学试剂与相应碱

基发生专一反应。另外 ,显色技术的发展也为核酸的

自动化测序提供方便 [3 ]。 对于上亿个甚至更多的碱

基序列 ,很难一次就把它测完 ,因为目前的 DN A自

动测序仪只能直接测出 300～ 500个碱基长度的结

果。一般要将大的 DN A序列打断成 3 kb左右的小

片断才能测定。 于是大规模 DN A序列或者全基因

组的测定就必须选择如何分片断的测序策略。而现

在用得最多的测序策略主要有两种: 人工染色体文

库方法和全基因组鸟枪法
[4, 5 ]
。拼接是将打碎的已测

出序列的片段按顺序连接起来的工序。 在大量片断

中寻找出首尾重叠的部分时须依靠较复杂的数学算
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法才能快捷地解决处理时间问题 ,并评价测定中的

错误 [6, 7 ]。而不同的测试中心甚至不同的个人都可能

用不同的方法。常见中草药中一些品种已有某段编

码蛋白质的基因被完整测序 (表 1)。
表 1　某段编码蛋白质的基因已被完整测序的常见中草药

Table 1　 Common Chinese herbal medic ine with at least

one gene coded protein sequenced completely

品　　种 基　因　名
序列长度

/ bp

党参 Codonopsis pilosula a tpB 1 497

三白草 Saururus chinensis a tpB 1 497

肉豆蔻 Myristica f ragrans a tpB 1 497

杜仲 Eucommia ulmoi des a tpB 1 469

猕猴桃 Actinidia chinensis a tpB 1 471

牡丹皮 Paeonia suf f ruticosa rbcL 1 402

地黄 Rehmannia glutinosa rbcL 1 329

山茱萸 Cornus of f icinalis rbcL 1 398

苦参 Sophora f lavescens rbcL 1 368

知母 Anemarrhena asphodeloides rbcL 1 408

槐花 Sophora japonica rbcL 1 368

槐角 Sophora japonica rbcL 1 368

马钱子 Stry chnos nux -vomica mat K 1 536

麦冬 Ophiopogon japonicus mat K 2 570

苍术 At ract ylodes lancea mat K 2 630

人参 Panax ginseng gag2 1 080

天麻 Gastrodia elata gast rodiain-MGM 516

丝瓜络 Luf f a cylindrica Rnase LC1 809

关苍术 At ract lodes japonia ndh P 2 250

芥子 Sinapis alba Saap1 1 023

青蒿 Artemisia annua cASC125 1 843

莱菔子 Raphanus sativus cox I 4 815

莨菪叶 Hyoscyamus ni ger HR7 2 651

银杏 Ginkgo biloba Legumins 2 747

棉籽 Gossypium herbaceum f ad2 1 289

紫苏 Perilla f rutescens g PFLC 5 356

颠茄草 At ropa bel ladonna mt 2b 544

　　时间截至 2001年 12月 22日的 EM BL数据库上资料。

Da ta f rom EM BL databank by Dec. 22nd, 2001.

2　基因预测

目前认为 ,基因是决定生物遗传性状的单位 ,中

草药的生长与药性同样在遗传上受基因控制。 有些

生物活性物质含量极微以至于现有的植物化学方法

不能检出 ,但它们却有较明显的药理效应 ,合理的解

释或许要借助生物工程技术与计算生物学的手段。

因此 ,在大规模 DN A测序完成后的第一件重要的

工作就是进行寻找基因。以现在所能利用的手段 ,若

通过实验方法在数以亿计的碱基序列中把全部或大

多数基因一一鉴定出来 ,将消耗大量的时间、人力与

物力。 运用数学与计算机发展的基因预测方法在一

定程度上为解决这一问题提供重要的信息。然而 ,由

于生物实验资料不足以涵盖所有基因产生的情况以

及基因结构、内部排列的多样性 ,致使出现多种基因

预测方法 ,不同的方法结果差异可能很大 ,又或者特

定的方法只对特定的种类的基因预测有效。

一些生物的有关基因已被测定并存入基因库 ,

其中表达序列标签 ( expressed sequence tags, EST)

数据库是收集实验真正测出的基因的序列数据

库 [8 ]。因此 ,与该库中有关序列的比较就可一定程度

上确定某段 DN A序列是否为基因区。 而很多计算

识别基因的方法着重于处理编码区与非编码区的差

异的一些统计性规律 ,而此识别过程中运用到很多

应用数学理论的成果 ,如马尔可夫链、隐马尔可夫

链、贝叶斯方程、非线性分维、多变量分析方法、神经

网络法等
[9, 10 ]
。 识别启动子、内含子剪接位点、起始

点、终止点、多聚 A位点、上游增强子和下游增强子

等基因结构功能性位点 ,是基因识别又一依据 [11 ]。

通过特定位点的比对而得出该位点的相对保守序

列 ,通过识别这些序列预测基因。上述方法都会在处

理具体的序列时有不同程度的缺陷 ,有时将这几类

方法一起运用会获得更高的准确度。

3　亲缘、变异与功能

中草药种类与功能鉴定的现状及重要方法是以

形态学、组织学和植物化学的方法对这些植物类药

材进行品种鉴别和品质评价 ,其依据是传统的中医

药学理论与实践及活性成分的检出
[ 12]
。 但毫无疑

问 ,这几种方法注重的是中草药商用或医用价值的

静态评价 ,对造成差别的实质原因、改良品质的有效

方法等一系列问题不能提供较满意的解释。 植物药

物的生物活性成分的稳定性受自身生物学条件限

制 ,而不同的产地、不同的气候季节及不同的营养元

素来源对生物的生理及遗传物质结构有潜在的或已

表现出的影响 ,这都可能使同一种中草药生物活性

成分有波动。另一方面 ,不同的种类可含有相同的药

理成分 ,探索这类生理依赖性产物的生物学背景是

回答问题的关键步骤之一。因此 ,在中草药种类与功

能区别鉴定的进一步研究中 ,深入生物遗传学、生理

学本质的生物大分子检测分析及基于此而进行的生

物信息学研究的介入将会产生极有意义的影响。

不同的中草药品种之间的差异 ,可以最终理解

为核酸序列的差异、核酸序列表达的差异、蛋白质序

列的差异及蛋白质结构的差异。亲缘关系分析是研

究核酸序列与蛋白质序列的系统发育问题。 在具体

分析时 ,经常会选择某段在核内的核酸序列、质体内

的核酸序列、线粒体内的核酸序列 ,通过多序列比对

操作进行多个生物种类的相关序列的同源性分析 ,

查明这些种类的亲缘关系及变化程度 ,有必要的话
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根据此类数据构建进化树
[2 ]
。

生物种属和功能之间的差异 ,并不一定是单个

基因间的差异 ,而可能是有别于基因组如何安排编

码区和非编码区
[13 ]
。完整的基因组序列的比较研究

是解决问题的重要途径。同样 ,在中草药品种与功能

研究中 ,比较基因组学的成果将会带来帮助。另外 ,

在占全基因组很大份额的基因间区域的 DN A,即所

谓的“垃圾” DN A,是目前基因组学研究中的一大难

点 ,一旦此难题有所突破 ,可能将带出中草药品种与

功能研究的新方向。

单核苷酸多态性 ( sing le nucleo tide polym or-

phisms, SN P)是 DN A差异的最普遍形式。 SN P主

要指由基因组核苷酸水平上的变异引起的 DN A序

列多态性 ,包括单碱基的转换、颠换、插入和缺失。人

类 SN P位点研究比较成熟 ,而药用植物的 SN P库

目前较小 [14 ]。 SN P作为一种新的遗传学研究工具 ,

寻找药用植物与活性物质有关的及对环境因子敏感

的 DN A变异位点 ,将对整个药用植物种质资源研

究及应用带来较大的影响。人类 SN P在现代医学上

可应用于寻找疾病相关基因 ,而在中草药学上的研

究将相当重要。因为 SN P是与人类的各种遗传特征

直接相关 ,开发 SN P意味着对各种人类群体以及细

分到每个人进行核苷酸水平上的鉴定和区别 ,并通

过构建人类基因组 SN P图谱 ,进行全基因组的信息

分析 ,搜寻对环境因素、药物因素敏感的 DN A变异

位点 ,查明同种症状的不同个体对同种药物的反应

差异。 这些都有利于在中草药中开发适合不同人群

及个人的个体化药物 ,充分发挥中草药多种活性成

分的综合价值 ,提高其治疗效果。

4　蛋白质结构预测

药用植物的各项生理活动及多种分类性状都直

接或间接与蛋白质相关 ,蛋白质行使功能与其当时

所处的结构状况有密切联系 ,因此 ,如何获得蛋白质

的结构是蛋白质研究的重要课题。

由于二级结构是理解三维结构的基础之一 ,大

量的蛋白质结构预测论文涉及这项内容。 众学者提

出的二级结构预测方法大致可分为以下几类:立体

化学方法、残基统计法、模式识别法和同源比对综合

法 [2, 15, 16 ]。 蛋白质三维结构预测指依靠氨基酸序列

来确定蛋白质的空间结构 ,这是蛋白质结构预测的

最终目标。而二级结构的预测准确率最高也不过

80% ,无疑三维结构的预测受的限制就更大。蛋白质

三维结构预测大致分作 4类:由一级结构直接预测、

二级结构组装、同源预测、结构类识别
[2, 17, 18 ]

。

虽然二级结构、三级结构的预测目前都遇到不

同程度的困难 ,但这些方法在迅速发展的实验技术、

日益完善的理论推动下 ,一步一步地改进 ,在不少领

域中 ,这些预测结果已符合人们的要求。现代实验技

术广泛应用于测定药用植物有关成分 ,测定蛋白质

结构的技术设备不断更新换代 ,测定蛋白质所投入

的资金也不断增加 ,但在未真正有达到要求的仪器

方法出现以前 ,蛋白质结构预测仍值得介入中草药

研究中去。

5　生物芯片技术

中草药的深入研究将不可避免地要利用生物芯

片 ,因为生物芯片带来的生物信息蕴藏着生物学结

构与功能的内在联系。虽然出现不到 10年 ,就已引

起来源极为广泛的人们的注意力 ,相信不久后研究

中草药的不少反应可在芯片上完成。

植物基因的定量表达是植物性状的物质基础 ,

同时也是植物对不同环境的反应之一。 cDN A微阵

列芯片研究拟南芥菜 Arabidopsis thal iana ( L. )

Heynh. 有关基因定量表达时显示 ,拟南芥菜用病

原真菌 Alternaria brassicicola、水杨酸、茉莉酮酸甲

酯 ( methyl jasmonate)或乙烯处理后 ,在 2 375个选

定的基因中 ,有 705个基因与对照组存在基因表达

差异 [19 ]。应用生物芯片检测植物基因的定量表达可

用于药用植物不同环境因子下其种质的差异分析。

生物芯片也可应用于遗传育种 ,通过探针与目

标 DN A序列杂交而鉴定出优良品种。 为筛选出燕

麦与玉米的特定杂交品种 ,用玉米 DN A中的特异

序列作为探针 ,可以在一群混杂的杂交后代中有选

择挑出含目标玉米 DN A序列的后代
[20 ]
。 在有确定

的目标核酸序列时 ,药用植物优良品种的筛选也可

将大部分工作用生物芯片来实现。

6　基因多样性

在药物开发史上 ,在植物极具多样性的地区 ,会

增加可收集到的植物种数 ,因此更有可能找到具有

可利用的药效分子的植物。物种丰度的上升 ,意味着

基因数量增加的可能性变大 ;个体的增加也会提高

SN P的库存。 因此在多样性高的条件下 ,候选基因

库更具包容性 ,理论上提高了有用基因在基因库中

的绝对含量。

影响生物多样性的因素除了环境压力外 ,生物

本来的遗传物质基础也是关键一环。生物分类学与

物种进化及分子生物学的证据表明 ,原始的核酸与

蛋白质序列随着时间的推移 ,其中的残基位点不断

发生突变而形成现在的基因多样性进而生物多样
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性 ;并且基因的进化除了由祖代传给后代的纵向进

化外 ,还有基因的移位、基因在 DN A链上的不断增

加重复数等的横向进化 [21 ]。 因此 ,要利用、管理、预

测生物多样性 ,必须清楚基因多样性的变化动态。这

时 ,生物信息学又成了重要的研究工具。

7　转基因植物的安全问题

转基因技术为药用植物的高质量培养与生物活

性物质的生产、提取提供帮助 ,尽管技术并不成熟。

但是 ,应该提前认识到转基因植物的安全问题。

当外源基因插入受体植物基因组中 ,插入的位

置是随机的 ,其拷贝数也不确定
[22 ]
。这时 ,令人担心

的并不是对所转基因的表达功能或该转基因植物是

否存活 ,而是导入的基因是否会与受体植物中的某

些基因共同作用产生意想不到的负面影响。另外 ,当

插入的 DN A片断把受体植物的某个或某些基因隔

开引起这部分基因的失活 ,这时要考虑这类失活是

否引起某些生理反应中产生有毒的代谢产物。同时 ,

转基因植物可能由于获得了特定的基因使生命力较

强 ,在其数量超过被利用量时 ,流入环境中将成为杂

草 ,并通过基因飘移把这些遗传性状传给其他植物。

由于杂草具有强大的生存竞争力 ,常造成种植业的

巨大损失
[23 ]
。故有必要在转基因实行前先评价转基

因生物新的基因组与杂草基因组间某些功能的差

别。这也可交给生物信息学完成。所以 ,生物信息学

的发展可为药用植物转基因安全性提供越来越重要

的预测。

8　确定药靶及预测活性成分结构

中草药目前研究出现的其中一个问题是虽然知

道了某种中药或某个中药方剂有效 ,却无法确定活

性成分。一则是经化学手段分离后 ,得出的是一堆数

目极其庞大的化学物质 ;另外 ,这些化学物质中不少

成分结构未知。药靶是联系药物与药理作用的关键

部位 ,中药药理可能是多种成分多个药靶的混合效

应。通过对生物与化学有关资源信息的综合分析 ,首

先初步确定药靶 ,再结合基于受体结构的药物分子

设计 ( sturcture-based drug design, SBDD)领域的

成果 ,根据被结合药靶预测配体结构的方法将会加

快搜索中草药活性成分速度 ,并且更加明了发生药

效的原理 ,有关中草药在这方面的研究鲜有报道 ,相

信这是一个有前景的课题。

某些中草药的部分活性成分的药靶位点已测出

(表 2) [24 ]。但大多数草药的活性成分药靶仍未确定 ,

进一步的工作可能是运用特定药理过程中一系列生

物学反应与特异性受体、酶等关系估计药靶种类和

部位 ;另外可利用生物芯片测定药物对基因表达的

影响效果 ,进行一些生物信息计算 ,初步确定药物靶

点。 然后根据条件用这些确定为药物靶点的物质与

药物提取物做结合实验 ,进一步确定药靶。后面的实

验可以在生物芯片上进行。
表 2　一些中草药的部分药靶

Table 2　 Drug targets of some Chinese herbal medicines

药　　物 药　　靶

葛根 Pueraria lobata 苯二氮 受体

黄连 Copt is ch inensis 肾上腺素受体α型

麻黄 Ephedra sinica 肾上腺素受体α,β型

延胡索 Coryd alis yanhusuo 多巴胺受体

莨菪 Hyoscyamns niger 毒蕈碱样受体

马钱子 S trychnos nux -vomica 甘氨酸受体

山茶 Camell ia sinensis 腺苷受体

银杏 Ginkgo biloba 血小板活化因子受体

　　在药靶的结构未知时 ,可利用药理试验中的构

效关系确定活性物质的药效团 ,即对若干种已知的

不同原子、化学基团的化学物质进行药理学试验以

获得构效关系 ,待测中草药再通过同样的药理试验 ,

其结果对应于所得的构效关系 ,从而确定符合其活

性的一些原子种类、数目、空间位置的参数 ;当药靶

结构已知时 ,可根据药靶特定位点的空间化学性质

确定药效团的几何及化学上的结构特征
[25 ]
。当药效

团确定后 ,活性物质的结构分析的线索比较明显 ,这

时可以药效团为共同特征寻找活性相似物。蛋白质、

核酸数据库可用于中草药活性物质药效团的搜索 ,

还有另外一些化学数据库 (表 3) ,大多是免费的。一

般按药效团定义、数据库搜索和优化筛选几个步骤 ,

最后得到一批符合条件的化学物质。假如这种活性

物质并非新的化合物 ,很可能就是所搜寻到的活性

相似物中的一种或若干种。
表 3　可用于有特定三维结构化合物搜索的一些

化学数据库与网站

Table 3　 Chemical databank website for searching

compounds with special 3D structure

数　据　库 网　　址

ChemFinder网络服务器 http: / /chemfinder. camsoft. com

剑桥结构数据库 ( CSD) http: / /www. ccdc. cam. ac. uk

美国标准技术研究所 (N IS T)数据库 http: / /www. nis t. gov /s rd /online. htm

药用植物和有毒植物数据库 (medicinal http: / /www. wam. umd. edu /～ mct /Plants /

　 and poisonou s plant databases ) 　 index. html

9　调控代谢过程的模拟

中草药自身的生理过程及其活性物质的药理过

程与细胞内的代谢途径和细胞调控直接有关。蛋白

质可以体现细胞活动对内外刺激因子的响应 ,并同

时实现对细胞系统的调节 ,故在体内大部分调控过

程都可以认为是以基因表达为基础。在基因表达起
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关键作用的启动子的多个组成结构已被分析出来 ,

各结构之间的关系也不断明了 ,在细菌与酵母中的

研究显示 ,即使激动剂与 DN A结合从而激活启动

子这一环节中就牵涉到许多基因的表达
[ 26]
。活体细

胞调控过程实际是环环紧扣的各种基因表达的网络

过程 ,直至细胞被分裂成不同的主体 ,部分网络连线

才告终结。一些生化反应、代谢途径、生物催化与生

物降解、细胞信号网络等资料正在不断丰富 ,不断被

汇总。

细胞代谢调控资料的其中一个用途是作为生物

在分子水平上的生理过程模拟。 日本科学家开发的

E-CELL模拟仿真软件 ,能模拟细胞调控及细胞繁

殖 ( ht tp: / /w w w. e-cel l. org ) ;美国科学家设计的

Virtual Cell可以模拟分子在活体细胞内的分布过

程及反应过程 ,并利用电影的画面生动地将微观现

象放大 , ( ht tp: / /w w w. nrcam. uchc. edu) [27 ]。不同

的成分对红细胞的代谢试验可以在计算机内完成 ,

较为详细的胞内网络过程能显示不同环境下红细胞

内多种成分的动力学过程及调节因子
[28 ]
。细胞在体

内与体外所处的环境有极大的差别 ,故代谢不同 ,

M EC程度可模拟细胞在这两种情况下的代谢过程 ,

这就能在某种程度上比较药物体外试验跟活体试验

之间的差别 ( E-mai l: mendes@ v t. edu) [29 ]。 在中草

药研究中 ,通过这些模拟模型 ,设计不同的环境条件

或营养条件 ,看看药用生物体内成分的变化 ;特别是

可以用这些模拟细胞或模拟生物做中药药理试验 ,

观察特定中草药成分对细胞或生物体分子网络调控

过程的影响 ,因为不少中草药的药理过程很不清楚 ,

用简单的细胞模型分析较少作用元素中的复杂过程

变化对整体把握真实过程有帮助。把这些模拟结果

作为真实实验室试验设计的依据 ,节约实验成本 ,提

高实验设计水平 ,可能因此导致许多新的发现。

10　能量与中草药药理

生物信息学在中草药中的运用将会诱发新的研

究课题。用能量去解释中草药药理是一个值得深入

探讨的领域。 能量除了实测外 ,更多可计算出来 ,依

据实验、临床数据借助生物信息学的计算工具构建

较精确的生命能量系统 ,以此作为思维平台 ,形成疾

病与治疗的新观点。

能量耗散学说认为 ,生理过程的规律性与生物

构造的稳态依靠消耗能量来维持 ,体内的各个部分

依靠不同水平的能量转化实现对称性结构的存在 ,

当体内能量供应状况剧变时 ,系统对称性被破坏 ,而

又可能随着能量的涨落 ,混乱的结构又重新进入新

的稳态。能量的获得、贮存、流动、转化与丧失是一切

生命过程的基本特征。在物质形式的研究遇到研究

手段的极限时 ,以能量为基础构建局部的生理过程 ,

在此过程中寻找与之相关的物质 ,这可能是一个可

统一的思路。

能量是病理研究的一个重要的内容。在肿瘤中 ,

由线粒体 DN A编码的蛋白的表达量会提高 ,以增

强呼吸链的氧化产能效率 ,适应肿瘤细胞增长的能

量需要 [ 30]。有 Yoshida肉瘤的小鼠的基础代谢耗能

比对照组高 [ 31]。而带有 Apolipoprotein E基因变异

的个体对食物能量有很大限制 ,过高的能量会诱发

LDL胆固醇升高导致心血管疾病
[32 ]。因此疾病往往

可以理解成体内能量流动发生偏差。

而在现代的中药药理中 ,能量的观点并没有得

到体现。在西方医学影响下 ,传统的中医中药理论在

一些研究中主要用生物大分子、细胞器官、细胞、组

织及生物体的存亡增减或结构功能改变及其网络关

系的物质观点去解释疾病及其治疗药理。有些传统

的中药药理的解释涉及与能量相关的气功和经络 ,

如果仅凭借已知生物分子的形态功能把这些过程生

硬地还原成生化途径 ,将存在极大的障碍。 恰恰相

反 ,根据计算 ,有效的生化、药理途径还原成能量过

程是可行的。 若有了局部的能量体系 ,中草药的药

效 ,尤其是多种药效成分的作用 ,可以理解为对能量

的疏导 ,即调节能量的流向和在各环节中的流动速

度等。经过这种还原 ,在某种程度上更吻合中医药学

的传统观点 ,同时也为生物分子的形态性质及其生

化药效途径的研究有效地缩小了范围。 生物信息学

的预测模型及对生物大分子功能的解释将有效构架

能量与中药药理之间的关系。

11　展望

传统的中草药观念及研究方式无疑在目前及以

后都是中草药研究的主流之一。同时 ,从分子生物学

的思想出发 ,越来越多的有关中草药的生药研究、药

理学试验、临床报告及各类资料相互的关系所产生

的信息 ,已使一般数据分析方法、技巧及解释理论的

利用价值被超越了极限。 这时需要借用数学、计算

机、网络、物理等方面的成果 ,合力解决难题。生物信

息学这门交叉学科的功能正符合中草药逐渐深入研

究的发展需要。所以 ,无论从以解决问题为核心的角

度 ,还是从寻找学科新的生长点的角度 ,都有必要考

虑用生物信息学的手段去丰富有关中草药的研究思

路与研究内容。

当然 ,生物信息数据库中的数据并非绝对可靠 ,
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同时预测模型也没有太高的准确度 ,各种软件处理

同样的数据时可能会有不同的结果。 但由于生物信

息学研究大部分是已有实验结果而不需昂贵投入的

计算过程 ,而且可以不断修改 ,其最后的正确性也是

由实验或调查等实践去验证。它与中草药研究的结

合意义在于更快、可考虑更多因素地去解释实际问

题或设计实验等。 不应仅因为其不足而产生学科分

界而摈弃。了解中草药资源与药效药理、解决实际问

题是中草药研究的任务与本质 ,强调学科界限反而

容易阻碍对中草药本身各种特殊规律的探求。
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