
中医药科学研究解决方案



分子版《本草纲目》研究，针对中药成分复杂，多靶点发挥药效等特点，基于分子组学技术，采用高通量药

物筛选平台，从全局角度分析中药调控的通路，通过组学数据阐明中药及方剂的作用机理，对经典名方进行药效

增效、减毒、贵细药材的替代等二次开发，最终形成新中药或创新组方。

从中医适宜技术 - 目诊仪大规模应用到分子版本草纲目的建立，从艾灸床、情志调理系统的惊艳亮相到作为“哑

铃模式”中“向外”推介和示范中国现代医学和文化的先行先试基地类经堂，博奥始终坚持中西医并重的理念，持

续创新突破。为响应国家关于“预防为主，中西医并重”的卫生健康方针，博奥将现代医学与中国传统医学紧密结合，

通过对传统中医药进行工程化和科学化提升，打造出集健康产品、健康管理和医疗康复于一体的大健康产业版块。

中医药科研服务

中药及方剂 细胞模型 表型检测 信号通路 分子版《本草纲目》数据库

基于系统完整的科学研究国家平台，全面开展分子组学（基因组、表观基因组、转录组、蛋白组、代谢组、

微生物组和多组学联合等）和表型组学检测，支持中医药科学研究。
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●  靶向代谢物检测 

●  脂质代谢物检测 ●  16S rDNA 检测

●  空间转录组●  单细胞基因组测序

系统完整的科学研究国家平台

分子版《本草纲目》研究

分子组学和表型组学研究



中药各成分共有化合物韦恩图示例 中药化合物 - 靶标网络图 分子对接模式图

中药具有多成分、多靶点的特点。网络药理学通过构建药物成分 - 靶点 - 疾病之间的复杂网络，整体性的分

析和阐述中药的作用机理，使药理研究由传统寻找单一靶点转向综合网络分析，科学的解释中药的药效物质基础

及组方规律。

分子对接利用计算机技术，通过化学计量学方法模拟分子的几何结构和分子间作用力，研究分子间的相互作

用，寻找小分子（或配体）与已知结构的大分子（或受体）活性位点的低能结合模式的过程，为后期深入研究及

新药开发提供参考。

中医药科研服务优势

系统完整的科学研究国家平台，全面支持中医药领

域的分子组学研究，包括中医证候的分子分型研究、

中医药疗效机制研究、中医药益生机制研究、中药

活性成分筛选及评价研究等。

持续支持发表基于分子组学的中医药科研论文，包

括了基因组、表观基因组、转录组、蛋白组、代谢组、

微生物组等各个组学。

基于转录组测序的高通量中药活性成分筛选服务成

功入选 2019 年度 “北京市新技术新产品（服务）”。

创新的表型组学检测平台 - 白睛无影成像健康智能

分析系统。基于传统中医目诊实践，为中医诊疗提

供“影像学”检测工具，用现代技术诠释传统医学，

推动中医诊疗向客观化、标准化与科学化方向发展。 

分子版《本草纲目》研究，已经成功应用于中药及

方剂的研究和药物植物的研究等，为中医药现代化

研究提供新思路和新策略。

参与完成《国医大师王琦中医健康理论与方法体系构

建及其转化应用》获得 2019 年度中华中医药学会科

学技术奖二等奖。
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中药网络药理学分析

分子对接分析



药用植物通常包含多种成分，潜在优势是靶向多个组合通路，药效显著且持久，且副作用更小，可为控制高

胆固醇血症提供更有效、更安全的替代方法。老鹰茶，又称老荫茶，是乔木樟树科毛豹皮樟树叶，属于非山茶属

类茶，它还是一种药用植物（《新华本草纲要》），多年来，在地方治疗中已经被用作治疗胃病，肝炎和炎性疾

病。现代药理学研究证明老鹰茶对肝脏有保护作用，抵抗肝纤维化，高胆固醇血症，高血糖症和炎症疾病。然而，

它的分子机制和生物活性物质组成仍不清楚。本研究综合多组学研究，证明老鹰茶通过抑制胆固醇的摄取和极低

密度脂蛋白的合成发挥降低胆固醇的功效。 并发现三种黄酮单体（EGCG、山奈酚和槲皮素）为老鹰茶有效成分。

老鹰茶还具有改善肠道菌群的功效。本研究为老鹰茶用于高脂血症的干预提供了科学依据。

注：本研究由博奥生物、清华大学与中国中医科学院合作完成。

分子版《本草纲目》研究

中医药科研服务案例分享

图 1. 转录组测序检测大鼠肝组织脂代谢基因变化

共三组：正常饮食组，高胆固醇高脂饮食 (HCHFD) 组，HCHFD+HTE 组

注：老鹰茶提取物（hawk tea extract，HTE）

图 2. HTE 改变大鼠的肠道菌群丰度

发表期刊：Communications Biology                发表时间：2019 年 5 月

研究方向：药用植物活性成分和作用机制研究

研究平台：转录组测序，表达谱芯片，微生物测序，代谢质谱检测等

样本说明：细胞，组织，血液等

老鹰茶降胆固醇机制



烟管头草（Carpesium cernuum ）作为传统中草药，被用于消炎，镇痛和排毒。已经从烟管头草提取物（CCE）

中分离出了结构多样的一系列化合物，包括糖苷，倍半萜内酯，甾醇和芳香族化合物。其中倍半萜内酯被确定为

主要成分。 分离得到的倍半萜内酯包括：香樟内酯，愈创木酚内酯，黄原内酯和草内酯等，有报道支持这些物

质为抗肿瘤化合物。因此，烟管头草具有抗癌作用。但是，对于其在癌细胞系中的抑制作用及其深入的机制还需

要阐明。本研究鉴定了抗肿瘤提取物 CCE，CCE 抑制肿瘤增殖和转移，为深入了解 CCE 与转移之间的联系提供

了机制基础。本研究发现 CCE 通过几个关键靶标抑制乳腺癌的转移。 该结果也为使用 CCE 衍生的倍半萜内酯作

为先导化合物开发靶向药物提供了机会。

注：本研究由博奥生物、清华大学与海军军医大学合作完成。

图 3. 转录组测序分析受到影响的信号通路

抗癌天然产物药筛研究

发表期刊：Phytomedicine                 发表时间：2019 年 8 月

研究方向：中草药活性成分和抗癌机制研究

研究平台：转录组测序，代谢质谱检测等

样本说明：细胞

烟管头草提取物的应用 专利申请号：CN201810442324.9

烟管头草抗肿瘤机制

图 4. CCE 有效化合物分析



发表期刊：Scientific Reports                  发表时间：2016 年 6 月

研究方向：小檗碱作用机制

研究平台：Agena MassARRAY 甲基化检测

样本说明：人肝癌 HepG2 细胞 

表观基因组与中医药研究

小檗碱是一种古老的多能生物碱药物，来源于黄连植物。小檗碱抑制组成型雄甾烷受体（CAR）及其靶基

发表期刊：Chinese Journal Of Integrative Medicine                 发表时间：2015 年 8 月

研究方向：中医体质

研究平台：SNP 芯片

样本说明：根据中医体质分类标准纳入 30 名阳虚体质志愿者和 30 名平衡体质志愿者

图 5. 与阳虚体质显著相关的 SNP 位点

通过 SNP 基因分型研究与阳虚体质相关的易感基因。通过全基因组关联分析（GWAS），共发现 42 个 SNP

与阳虚体质显著相关。这些 SNP 与 20 多个基因邻近，包括 RGS6 ，mGluR5 ，GAPDHL19 和 IKZF1 。分别与阳

虚体质人群的环腺苷单磷酸和环鸟苷单磷酸水平，记忆力，代谢能状态和免疫功能的变化有关。结果提示阳虚体

质具有多基因遗传特征。

注：本研究的 SNP 芯片检测和分析由博奥完成。

基因组与中医药研究



图 6. 关键基因启动子区的 DNA 甲基化检测

图 7：两种前列腺癌细胞系中，姜黄素处理与对照比较的差异 microRNA 分析

A. 芯片的聚类分析结果，B. 散点图分析结果 C. qPCR 验证结果

发表期刊：Genetic Testing  and Molecular Biomarkers                 发表时间：2018 年 1 月

研究方向：姜黄素作用机制

研究平台：microRNA 芯片

样本说明：前列腺癌（HuPCaSC） 细胞系 （DU145 和 22Rv1）

转录组与中医药研究

研究发现姜黄素处理的细胞系与对照细胞系相比，miR-770-5p 和 miR-1247 表达水平均显著上升；与高肿

瘤级组织相比，在低肿瘤级组织中这两个 microRNA 的表达水平更高。研究结果表明姜黄素可通过调节特异性

miRNA 对 HuPCaSC 的体外增殖和侵袭有明显的抑制作用。

注：本研究的 microRNA 芯片检测由博奥完成。

因 CYP2B6 和 CYP3A4 的表达。此外，小檗碱增强全基因组中的 DNA 甲基化水平，但在 CAR 存在的条件下降低

CYP2B6 和 CYP3A4 基因的启动子区 CpG 位点甲基化。这些结果表明，小檗碱的抗增殖特性可能是由 CAR 代谢

途径独特的表观遗传修饰机制介导的，提示因其在临床上具有独特的药理特性，小檗碱是一种有前景的抗癌辅助

化疗候选药物。 

注：本研究中的 Agena MassARRAY 甲基化检测由博奥完成。



代谢组与中医药研究

发表期刊：Biomedicine & Pharmacotherapy                发表时间：2017 年 6 月

研究方向：枳实有效成分研究

研究平台：代谢组质谱

样本说明：枳实的水煎剂、挥发油、生物碱和类黄酮

枳实抗凝血及调节胃肠道运动的有效成分研究。通过气相色谱 - 质谱和高效液相色谱对枳实的水煎剂、挥发油、

生物碱和类黄酮进行检测，网络药理分析发现类黄酮是抗凝血及胃肠道运动调节的主要有效成分。

注：本研究的质谱分析由博奥完成。

研究发现，通心络能降低缺血 / 再灌注处理后心脏微血管内皮细胞（CMEC） 的凋亡，且呈现剂量依赖性。

对细胞样本进行定量蛋白质组检测，发现通心络可调节涉及细胞增殖，应激反应和代谢过程调节等多个通路的蛋

白质表达。

注：本研究的蛋白质谱检测由博奥完成。

图 8. 50 个差异蛋白的聚类分析

H/R:Hypoxia/Reoxygenation; H/R+TX: Hypoxia/Reoxygenation+ 药物 ; Normal：对照

蛋白质组与中医药研究

发表期刊：Cellular Physiology and Biochemistry                 发表时间：2017 年 3 月

研究方向：通心络作用机制

研究平台：蛋白质谱

样本说明：心脏微血管内皮细胞（CMEC）



图 9. 网络药理学分析结果

绿茶多酚（GTPs）具有抗结直肠癌（CRC）的活性。肠道菌群和口腔来源的细菌在肠道定殖与大肠癌发生

有关。绿茶能调节肠道菌群，并与其抗癌活性相关。通过 16S rDNA 测序分析比较饮用绿茶前后的微生物变化，

发现微生物多样性和核心菌群出现明显差异。粪便中厚壁菌门与拟杆菌门比例增加，产生 SCFA 的微生物增加，

细菌 LPS 合成减少。绿茶同样改变了唾液微生物组成，减少了与癌变密切相关的功能途径。研究还发现粪便和

唾液菌群中存在相似的细菌网络。

注：本研究的 16S rDNA 区段测序由博奥完成。

图 10. 绿茶改变肠道微生物（上图）和口腔微生物（下图）的组成

微生物组与中医药研究

发表期刊：Molecular Nutrition & Food Research                 发表时间：2018 年 6 月

研究方向：绿茶影响口腔和肠道微生物的研究

研究平台：微生物组

样本说明：健康志愿者饮用绿茶前后的唾液和粪便样本（n=12）



表型组是人体基因组在环境、人体微生物等因素影响下的表征，即环境对基因表达的影响。人类表型组计划系

统研究基因与表型之间的具体关系和内在机制，探究“健康辨识的基本依据”和医疗干预调控目标。通过全面精密

测量，系统精细解构，精准调控干预，推动精准医学发展。

博奥晶典的表型组学检测服务，包括：眼象分析、体质分类、舌象分析、 罐象分析、脑电分析等五大领域。将

传统医学的表型检测与分子水平的遗传检测相结合，并结合人工智能开展双重评估，实现“表里如一”，并进行健

康风险评估或疾病动态预警。

白睛无影成像健康智能分析系统是用现代技术诠释传统医学的中医影像学检测系统。基于传统中医目诊实践和

现代西医球结膜微循环理论，采用人工智能 AI 技术和无影成像光学技术，对眼象进行高清采集、特征提取和综合分

析，为中医诊疗提供“影像学”检测工具，推动中医诊疗向客观化、标准化与科学化方向发展。

基于白睛无影成像健康智能分析系统，可实现中西医结合，双重评估，实现更精准的健康风险评估或疾病动态

预警。

分子与疾病的关系

人工智能：表象与分子的统一

表象与疾病的关系

基因数据 表型数据

图 1 基因与表型表里如一的解决方案

图 2 白睛无影成像健康智能分析系统

疾病表征 ( 表 )( 传统医学表征数据库 )

健康风险评估

遗传检测 ( 里 )( 人类遗传变异数据库 )

图 3 白睛无影成像健康智能分析系统

表型组学与分子组学表与里的辩证统一

白睛无影成像健康智能分析系统
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