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摘 要 腹泻型肠易激综合征（IBS-D）作为微生物群-肠-脑轴相关的典型疾病，其发病机制尚未完全明确，临床诊疗仍面临挑战。

组学技术凭借高通量检测与系统性解析的优势，成为了解码中医药治疗 IBS-D 的复杂机制的关键工具。本文系统综述了转录组

学、蛋白质组学、代谢组学、微生物组学及多组学整合技术在中医药干预 IBS-D 中的研究进展，发现在单一组学研究中，转录组学

可通过 RNA 测序等技术，揭示中医药对 IBS-D 相关信号通路的调控机制；蛋白质组学可借助双向差异凝胶电泳、串联质谱标签等

定量技术筛选出差异蛋白，阐明中医药治疗 IBS-D的作用靶点；代谢组学可通过超高效液相色谱-四极杆-静电场轨道阱质谱、液相

色谱-串联质谱等方法，发现中医药改善 IBS-D代谢紊乱的相关通路；微生物组学可基于16S RNA基因测序，证实中医药能重塑肠

道菌群结构，恢复肠道微生态平衡，从而改善 IBS-D。多组学整合研究能进一步突破单一组学局限，整合转录组学、蛋白质组学、

代谢组学、微生物组学等多方面信息，更加全面、系统地阐释中医药治疗 IBS-D的复杂机制。未来应从中医证型分层临床研究、多

组学整合验证机制、新兴组学挖掘新机制三方面推进 IBS-D相关研究，为该病的精准诊疗提供更多创新思路。
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Progress in mechanistic research on traditional Chinese medicine interventions for irritable bowel 
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ABSTRACT Irritable bowel syndrome with diarrhea （IBS-D）， as a prototypical disorder involving the microbiota-gut-brain axis， 

remains poorly understood in terms of its pathogenesis， posing ongoing challenges for clinical diagnosis. Omics technologies， 

leveraging their high-throughput detection and systematic analysis advantages， has emerged as a critical tool for deciphering the 

complex mechanisms underlying traditional Chinese medicine （TCM） treatment of IBS-D. This systematic review summarizes the 

research progress of transcriptomics， proteomics， metabolomics， microbiomics， and multi-omics integration techniques in TCM 

interventions for IBS-D. In single-omics studies， transcriptomics using techniques like RNA-seq， reveals the regulatory mechanisms 

of TCM on IBS-related signaling pathways. Proteomics， leveraging quantitative technologies such as 2D-difference gel 

electrophoresis and tandem mass tag， identifies differentially expressed proteins and elucidates the action targets of TCM in treating 

IBS-D. Metabolomics， employing methods like UPLC-Q-TOF-MS and LC-MS/MS， discovers metabolic pathways regulated by 

TCM to improve metabolic disturbances in IBS-D. Microbiomics， based on 16S rRNA sequencing， confirms that TCM can reshape 

the gut microbiota structure and restore the intestinal microecological balance， thereby improving IBS-D. Multi-omics integration 

further overcomes the limitations of single-omics approaches by synthesizing information from transcriptomics， proteomics， 

metabolomics， and microbiomics， enabling a more comprehensive and systematic elucidation of the complex mechanisms 

underlying TCM treatment for IBS-D. In the future， research related to IBS-D should be advanced from three aspects： stratified 

clinical research based on TCM syndrome types， multi-omics integration verification mechanisms， and emerging omics to explore 

new mechanisms， providing more innovative ideas for the precise diagnosis and treatment of this disease.

KEYWORDS irritable bowel syndrome； traditional Chinese medicine； gut microbiota； transcriptomics； proteomics； 

metabolomics； microbiomics； multi-omics integration

组学技术是全面、系统分析生物体内各类生物分子

的技术总称，涵盖转录组学、蛋白质组学、代谢组学、微

生物组学等。其依托高通量测序、质谱及生物信息学技

术，可实现从细胞至生物体的整体水平检测、生命活动

相关数据分析，因而被广泛用于疾病机制研究、生物标

Δ 基金项目 天 津 市 教 委 科 研 计 划 项 目（No. 2024ZD012，No.

2021KJ152）

＊第一作者 硕士研究生。研究方向：功能性胃肠病。E-mail：

18822195339@163.com

# 通信作者 主任医师，硕士生导师，博士。研究方向：功能性胃肠

病。E-mail：chenjie_zy@126.com



· 402 ·  China Pharmacy  2026 Vol. 37  No. 3 中国药房  2026年第37卷第3期

志物诊断及药物靶点筛选[1]。多组学则通过合理联用 2

种及以上组学技术，从整体层面更系统地探寻生物生命

现象的复杂机制。腹泻型肠易激综合征（irritable bowel 

syndrome with diarrhea，IBS-D）是微生物群-肠-脑轴相关

典型疾病，其发病机制尚未完全明确，而组学技术为识

别、验证 IBS-D 生物标志物，并改进其诊疗与评估方案

提供了可靠的新证据[1]。借助组学技术，既能筛选中医

药治疗 IBS-D 的潜在生物标志物[2]，助力疾病早诊、病情

监测与疗效评估，推动中医辨证客观化、精准化，又能深

入研究中医药对 IBS-D 患者生理病理网络的调节作

用[3]，挖掘新治疗靶点，从而优化方案、提升疗效。本文

综述了转录组学、蛋白质组学、代谢组学、微生物组学及

多组学整合在中医药防治 IBS-D 研究中的应用现状，以

期为相关研究方向及组学技术的优化应用提供新思路，

为 IBS-D 的中医药个体化治疗奠定理论基础。

1　组学分类及简介
1.1　转录组学

转录组学是研究特定细胞、组织或器官在特定状态

或环境条件下，所转录产生的全部 RNA[包括信使核糖

核酸（messenger RNA，mRNA）、非编码 RNA 等]的整体

表达情况的学科。其主要借助转录组学测序和生物信

息学技术，通过分析基因表达谱、比较基因表达差异，揭

示基因表达的调控机制，发现新的转录本和可变剪接事

件，并探究疾病状态下基因的转录表达情况，从而从微

观角度探索疾病发生发展的分子机制，揭示中药作用所

涉及的全部 RNA 靶点及转录后修饰作用。转录组学的

研究方法主要分为三类：一是基于测序方法进行研究，

如 RNA 测序（RNA sequencing，RNA-seq）、单细胞 RNA-

seq 和宏转录组测序；二是基于杂交方法进行研究，如微

阵列芯片等；三是其他方法，如小 RNA 测序、全长转录

组测序和空间转录组测序。

1.2　蛋白质组学

蛋白质组学是一门专注于生物体内蛋白质的科学，

涵盖蛋白质的组成、结构、功能和相互作用。通过分析

细胞或组织中的蛋白质表达模式，蛋白质组学可以揭示

蛋白质组在不同生物过程和疾病状态下的变化。蛋白

质定量技术分为荧光定量技术、凝胶电泳定量技术、免

疫反应定量技术、质谱定量技术以及蛋白质芯片定量技

术。基于质谱的蛋白质定量技术凭借其高通量、高灵敏

度以及高准确性的优点已成为蛋白质定量研究最常使

用的技术。其核心原理是通过质谱仪检测蛋白质/肽段

的质荷比（m/z）和离子信号强度（如峰面积、离子计数）

实现定量。基于质谱的蛋白质定量技术分为同位素标

记定量技术和非标记定量技术，前者通过同位素（如 13C、
15N）标记样本中的蛋白质/肽段，将不同样本混合后同时

进行质谱分析，具有高精度、高重复性的核心优势，可减

少实验操作（如提取、分离）带来的误差，但样本类型和

通量受限；后者无需同位素标记，不同样本可以单独进

行质谱分析，具备高灵活性、广适用性的核心优势，适合

大规模或复杂样本分析[4]。

1.3　代谢组学

代谢组学是生物代谢组学的一个分支学科，可全面

和非侵入性分析生物标志物，定量描述生物内源性代谢

物的整体特征及其对内因和外因变化的应答规律，动态

跟踪和预测疾病进展情况或监测治疗反应。代谢组学

的研究流程包括样本前处理、代谢物分析、数据分析、代

谢物鉴定和代谢通路分析。作为功能基因组学的表型

工具，代谢组学的应用现已扩展到毒理学、药物安全性

评估、疾病诊断等诸多领域。近年来，代谢组学已从早

期的非靶向代谢组学逐渐发展到靶向和拟靶向代谢组

学，分析方法主要为磁共振技术和质谱法[5]。

1.4　微生物组学

微生物组学是研究特定环境中所有微生物（包括细

菌、真菌、病毒等）的组成、功能及其与宿主或环境相互

作用的学科。近年来，高通量测序技术的发展极大地推

动了该领域的进展，尤其是16S RNA基因测序16S rRNA 

gene sequencing，16S rRNA-seq）和宏基因组学技术的发

展[6]。16S rRNA 是细菌和古菌共有的保守基因，包含 9

个高变区（V1～V9）；通过对这些区域（如常用的 V4区）

进行靶向扩增子测序（如引物 515F 与 806R），可高效鉴

定样本中的微生物组成[7]。相较于 16S rRNA-seq，宏基

因组学技术通过对样本中全部微生物的基因组进行随

机测序，不仅能够分析物种组成，还可直接鉴定功能基

因和代谢通路，从而为微生物群落功能机制的研究提供

更全面的理论依据[8]。

2　基于组学技术的中医药干预 IBS-D的机制研究
2.1　基于转录组学的中医药干预 IBS-D的机制研究

在中医药干预 IBS-D 的机制研究中，转录组学借助

高通量测序技术，可深度挖掘经中医外治法、中药复方

或单体成分干预后，IBS-D 相关信号通路、代谢过程及免

疫调节等关键基因表达的变化，为阐释中医针灸调控相

关疾病的内在机制以及中药多成分、多靶点协同作用机

制提供关键转录水平证据。

在中药复方领域，白术芍药汤可通过增强肠道紧密

连接完整性、改善肠道通透性及调节脑肠肽水平，发挥

对 IBS-D 大鼠的改善作用；其主要作用机制为调控叉头

框蛋白 O（forkhead box O，FoxO）信号通路（核心靶点为

FoxO1、糖原合成酶激酶 3β、FoxO3a）[9]。舒意宁肠汤聚

焦肥大细胞活化的调控机制，通过下调核受体亚家族

4A3/磷脂酰肌醇 3-激酶信号通路关键蛋白，减轻 IBS-D

大鼠的内脏超敏反应及情绪障碍[10]。逍遥散对肠-脑轴

实施双通路调控，既能抑制肠道核因子 κB（nuclear fac‐

tor-κB，NF-κB）激活因子1/肿瘤坏死因子受体相关因子

6/p38丝裂原激活的蛋白激酶（mitogen-activated protein 
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kinase，MAPK）/激活蛋白 1信号通路，又能激活大脑多

巴胺 D2受体/酪氨酸羟化酶信号通路，增加多巴胺释放，

从而同步改善 IBS-D 大鼠的肠道症状、黏膜屏障完整性

及内脏敏感性[11]。石榴皮提取物可通过抑制 MAPK 与

NF-κB 信号通路，减轻 IBS-D 大鼠的肠道炎症，改善黏

膜屏障功能[12]。此外，Chao 等[3]通过液体芯片技术构建

了痛泻要方干预 IBS-D 大鼠结肠的差异微 RNA 表达谱，

为后续机制挖掘提供了分子靶点基础。

在中医外治法方面，电针“天枢”“大肠俞”可通过调

控 趋 化 因 子 相 关 基 因 表 达，即 下 调 CXCL10、CCL20 

mRNA 的表达，上调 CXCR4 mRNA 的表达，改善以内

脏痛觉过敏和腹泻为特征的感染后肠易激综合征大

鼠 的 内脏高敏感性，其核心差异基因还涉及 CCL21、

CXCR5[13]。

现有研究清晰地呈现了中医药干预 IBS-D 的基因

调控网络，既覆盖炎症抑制、肠道屏障修复等核心通路，

体现“治标”作用，又通过逍遥散调控肠-脑轴双通路展

现“整体调节”优势。但该类研究还存在以动物实验为

主、非编码 RNA 研究不足、功能验证薄弱三大问题。未

来需开展证型分层的临床转录组研究，拓展非编码 RNA

探索，加强转录组数据与体外实验联动，从而提升机制

可靠性与临床转化价值。

2.2　基于蛋白质组学的中医药干预 IBS-D的机制研究

在中医药干预 IBS-D 的研究领域，蛋白质组学技术

凭借其高分辨率与定量分析优势，可系统筛选疾病进程

及中药干预过程中的差异表达蛋白质谱，进而通过生物

信息学整合分析，解析中药复方的作用靶点网络与信号

转导通路。

在中药复方机制研究中，Lin 等[14]通过蛋白质组学

技术（双向差异凝胶电脉、基质辅助激光解吸飞行时间

质谱等）鉴定出 IBS-D 模型组与痛泻要方干预组大鼠的

3种特异性差异蛋白（转胶蛋白、乙醛脱氢酶2、细胞角蛋

白8），证实该方可通过上调转胶蛋白与乙醛脱氢酶2表

达、下调细胞角蛋白8表达，改善 IBS-D 大鼠内脏超敏反

应 。 张 喆 等[15] 采 用 串 联 质 谱 标 签（tandem mass tag，

TMT）标记定量蛋白质组学技术进行研究后发现，温肾

健脾方可通过调控代谢途径、氧化磷酸化、核糖体功能、

剪接体通路以及与阿尔茨海默病、亨廷顿病相关的分子

通路，实现对 IBS-D 大鼠的干预。

在中药活性成分靶点挖掘方面，Zhang 等[4]对 2 941

种 IBS-D 相关蛋白质组学数据进行因果分析，揭示了黄

柏、牛膝中的槲皮素、小檗碱、吴茱萸次碱等活性成分可

靶向 p53蛋白、5′（3′）-脱氧核糖核酸酶、Jun 原癌基因、

Ⅱ类主要组织相容性复合体不变链等分子，为中药治疗

IBS-D 的物质基础与作用靶点提供了数据支撑。

综上，蛋白质组学技术在 IBS-D 中医药研究中呈现

出“特异性蛋白筛选-通路调控解析-活性成分靶点验证”

的应用脉络，既明确了单一复方的分子作用机制[4]，也为

中药多成分、多靶点的整体调控特性提供了科学依

据[14—15]。但当前研究仍存在差异蛋白临床转化不足、复

方间靶点差异未比较等缺陷。未来应强化差异蛋白与

临床指标的关联，开展复方针对性研究，采用 TMT 等高

通量技术，结合蛋白修饰组学，完善中药活性成分与蛋

白质功能之间的关联体系。

2.3　基于代谢组学的中医药干预 IBS-D的机制研究

在中医药干预 IBS-D 的研究领域中，代谢组学技术

凭借其高通量、整体性的分析优势，能够系统挖掘与

IBS-D 病理进程及中药干预效应密切相关的生物标志物

群，并深度解析潜在代谢调控网络。

在中药复方中，以痛泻要方的代谢组学研究最为集

中，且不同研究均指向色氨酸代谢通路的调控共性。陈

璇等[16]通过液相色谱-串联质谱（LC-MS/MS）法检测大

鼠粪便样品中的内源性代谢物，发现该方可通过调节脱

氧胆酸、γ-生育三烯醇等差异代谢物水平，影响精氨酸

生物合成、色氨酸代谢、次级胆汁酸生物合成等信号通

路，实现对 IBS-D 肝郁脾虚型大鼠的干预。Zhang 等[17]

通过超高效液相色谱-四极杆-静电场轨道阱质谱分析发

现，附子理中丸可针对性调控脾阳虚证 IBS-D 大鼠的代

谢紊乱，其作用机制涉及调节氨基酸代谢、脂质代谢、碳

水化合物代谢、辅助因子-维生素代谢、核苷酸代谢及翻

译过程相关通路。

单一中药及其活性成分的代谢组学研究多聚焦特

定代谢通路的调控作用。Zhu 等[18]通过 LC-MS/MS 联合

网络药理学分析发现，蜜炙升麻可通过影响亚油酸代

谢、视黄醇代谢、花生四烯酸代谢及色氨酸代谢，发挥对

IBS-D 大鼠的干预作用。刘涛等[19]的血清代谢组学研究

表明，乌药水提物可通过调节核黄素、色氨酸及甘氨酸-

丝氨酸等代谢途径，促进能量代谢，并增强肠道屏障及

免疫功能，从而缓解 IBS-D 大鼠内脏高敏感性与腹泻症

状。刘窈玉等[20]通过超高液相色谱-线性离子阱-轨道阱

质谱分析发现，高剂量的蜘蛛香提取物可显著调节与胆

汁酸代谢、不饱和脂肪酸代谢、氨基酸代谢及神经酰胺

神经类物质代谢相关的差异代谢物水平，从粪便代谢组

层面揭示了该提取物对 IBS-D 大鼠的干预机制。

中医外治法中，蜘蛛香凝胶贴敷、针刺、针灸的代谢

组学研究均体现出对特定代谢通路的靶向调控作用。

梅佳华等[21]采用超高效液相色谱-MS/MS 发现，蜘蛛香

凝胶贴膏经皮给药可通过调节β-丙氨酸代谢、精氨酸生

物合成及色氨酸代谢通路，改善 IBS-D 幼鼠腹泻症状，

同时降低其内脏高敏感性并发挥抗炎作用。付伊萌

等[22]基于超高效液相色谱-三重四极杆线性离子阱质谱

广靶代谢组学技术，通过京都基因与基因组数据库富集

分析发现，花生四烯酸代谢通路可能是“标本配穴”防治

IBS-D 的潜在生物标志物与作用靶点。邱宇驰等[23]进一
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步通过该广靶代谢组学技术证实，针灸可通过调节肉碱

C13:0、L-苯丙氨酸-L-亮氨酸等代谢物水平，调控卟啉与

叶绿素代谢通路，抑制 IBS-D 大鼠肠道炎症反应。

代谢组学可直接反映机体代谢表型，与中医证候的

内涵特征相契合，揭示中医药在调控肠-脑轴相关代谢、

能量代谢及肠道微生态关联代谢通路方面的规律。但

当前研究存在组织特异性分析不足、代谢通路与中医证

型间关联尚未明确的问题。未来需开展多组织样本的

代谢组学分析，结合中医证型探索代谢差异特征，明确

中医药发挥调控作用的核心组织部位，为中医辨证选方

提供基于代谢层面的科学依据。

2.4　基于微生物组学的中医药干预 IBS-D的机制研究

肠道微生物群失调已被证实是 IBS-D 发生发展的

重要因素之一[24]。中医药凭借整体调节优势，可通过重

塑肠道微生物群落结构、优化菌群代谢功能等多种途

径，实现对 IBS-D 的有效干预。研究者借助 16S rRNA-

seq、宏基因组测序等先进的微生物组学技术，解析中医

药调控肠道菌群规律，进而揭示其改善 IBS-D 的病理作

用机制。

中药复方是肠道菌群调控的主要研究切入点，其核

心作用体现为提升菌群多样性、优化菌群构成。其中，

部分复方聚焦特定菌属调节，如附子理中丸通过调控拟

杆菌门、苏黎世杆菌门等抑制炎症免疫反应[25]，四神丸

可增加布劳特菌属、鼠杆菌科、扭链瘤胃球菌等的相对

丰度，从而实现菌群重塑[26]；部分复方以广谱调节为特

征，如健脾合剂通过增加有益菌相对丰度、降低有害菌

相对丰度来改善 IBS-D 小鼠症状[27]，痛泻安肠方可提升

IBS-D 肝郁脾虚证小鼠肠道菌群多样性及疣微菌门、阿

克曼菌属的相对丰度[28]。联合干预方面，肠康方与双歧

三联活菌胶囊联用可协同提高菌群多样性及厚壁菌门

的相对丰度，降低拟杆菌门的占比，为中药复方与益生

菌联用提供了依据[29]。

中药药对及单体成分同样展现出精准调控肠道菌

群的潜力：白术-木香药对可通过调整脾虚型 IBS-D 大鼠

的菌群结构，改善其肠道动力与敏感性[30]；小檗碱与黄

芩苷自组装形成的纳米颗粒，能靶向调节拟杆菌门、疣

微菌门等菌群构成，发挥协同干预作用[31]。

中医外治法相关研究中，研究者多采用 16S rDNA

技术，证实针刺、艾灸及电针调控肠道菌群的机制具有

共性——其均通过调节菌群门、属水平的结构实现干预

效应。例如，针刺与艾灸可降低拟杆菌门、变形菌门的

相对丰度，增加厚壁菌门、双歧杆菌属的占比；电针则能

升高芽孢杆菌纲、乳杆菌属的相对丰度，降低拟杆菌纲、

梭菌纲的占比，最终改善腹泻症状与肠道黏膜屏障

功能[32—33]。

微生物组学为中医药调节肠道微生态的理论提供

了科学支撑，其研究结果体现出中医药对肠道菌群的双

向调节作用及菌群组成与功能的匹配特征。但当前研

究存在菌群功能解析不深入、中药成分与肠道菌群间的

相互作用机制未明确、面向临床不同中医证型的研究针

对性较弱等问题。未来应采用宏基因组测序技术深入

解析肠道菌群功能，开展中药成分与肠道菌群的体外共

培养实验，结合临床中医证型筛选其对应的特征菌群，

进而推动中药与益生菌联合治疗方案的研发工作。

2.5　基于多组学整合的中医药干预 IBS-D的机制研究

单一组学技术往往只能从某一角度揭示中医药干

预 IBS-D 的机制，具有一定局限性。多组学联合技术整

合转录组学、蛋白质组学、代谢组学、微生物组学等多方

面信息，能够更全面、系统地阐释中医药干预 IBS-D 的

复杂机制。

Chen 等[2]应用 16S rRNA-seq、转录组学联合单细胞

测序技术，并通过体内、外实验证实，广藿香醇可能通过

调节肌球蛋白Ⅴa，逆转肠神经系统的神经病理改变，恢

复肠神经稳态，从而重塑结肠肌间神经丛神经元及其亚

型的数量、形态和功能，实现对 IBS-D 的干预。Li 等[34]将

网络药理学、转录组学及 16S rRNA-seq 结合分析后发

现，温通肝脾汤能通过抑制 MAPK 信号通路，改善 IBS-

D 大鼠的肠道菌群失调，增强其肠道屏障功能。Hang

等[35]通过宏基因组学和代谢组学研究疏肝汤对 IBS-D 大

鼠肠道菌群的影响，结果显示，在门水平上，舒肝汤组大

鼠体内拟杆菌门的相对丰度升高，厚壁菌门的相对丰度

降低；在种水平上，舒肝汤组大鼠体内，拟杆菌门（尤其

是其中的共丰度组 CAG714）、罗伊氏乳杆菌和巴氏杆菌

科的相对丰度升高，而细菌 D42-87的相对丰度降低；此

外，舒肝汤组的牛磺酸和次牛磺酸代谢，嘌呤代谢，ABC

转运蛋白、精氨酸和脯氨酸代谢以及胆汁分泌代谢均较

模型组大鼠有所增强，而硫代谢较模型组大鼠减弱。

Ling 等[36]使用 16S rRNA-seq、代谢组学、系统药理学技

术证实，肠康方可通过降低厚壁菌门/拟杆菌门相对丰度

比值以及棒状杆菌和梭菌的相对丰度来调节肠道微生

物区系，同时提高乳杆菌的水平；而乳杆菌可通过体液

循环中的色氨酸代谢调节海马区的5-羟色胺1A 受体-蛋

白激酶 A-环磷腺苷反应元件结合蛋白-脑源性神经营养

因子轴，进而改善 IBS-D 大鼠的肠道运动、高内脏敏感

性和行为异常。文娜等[37]采用 16S rRNA-seq 结合代谢

组学研究发现，葛根芩连汤可显著增加 IBS-D 大鼠罗氏

菌属、嗜黏蛋白阿克曼菌属、小克里斯滕森氏菌、毛螺梭

菌属、鼠杆菌科等的菌群丰度，并增强甘油磷脂代谢和

初级胆汁酸代谢。

多组学联合分析可构建涵盖分子、细胞、菌群及机

体层面的多层级调控网络，不仅能明确肠道菌群与宿主

间的相互作用机制，还可提升中医药干预 IBS-D 机制研

究的精准性。但当前研究存在多组学数据整合深度不

足、技术联用类型偏向特定组合的问题。未来需建立多
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组学数据标准化整合流程，引入多组学关联分析算法以

明确核心调控轴，进一步拓展单细胞组学与空间代谢组

学的联用维度，同时聚焦临床研究，实现多组学标志物

与中医证型的整合分析，为中医药治疗 IBS-D 的个体化

方案优化提供支持。

3　讨论
中医整体观念与辨证论治思想强调从机体整体状

态出发，结合个体证型差异制定诊疗方案，这与组学技

术所倡导的系统生物学理念高度契合，即二者均注重多

维度、多层面解析生命活动规律，而非孤立关注单一靶

点或局部病变。在 IBS-D 治疗领域，组学技术通过整合

转录组学、蛋白质组学、代谢组学、微生物组学数据，从

分子层面系统捕捉不同证型 IBS-D 动物的生物学特征；

对于中药复方，组学技术可清晰阐释其通过多成分、多

靶点、协同作用治疗 IBS-D 的科学内涵；针对针灸等中

医外治疗法，组学技术同样能揭示其对机体整体调节的

作用机制，为之提供分子与细胞层面的实证支持。

组学技术凭借高通量、系统性优势，为解析中医药

干预 IBS-D 的复杂机制提供了微观工具。但当前研究

存在明显局限：（1）研究多集中于动物实验，临床研究样

本量小、证型分层不足，且中药复方的质量控制标准不

统一，影响证据可重复性与临床转化；（2）多数研究采用

单一组学技术，即便多组学联合也多为数据叠加，且技

术联用类型偏向特定组合（如微生物组学与代谢组学联

用多见，而与单细胞组学、空间代谢组学联用较少），未

形成较完备的系统关联网络，且对复方中其他成分的协

同作用关注不足；（3）部分研究技术的选择与研究目的

不匹配，多组学整合技术筛选出的差异指标也常缺乏体

外实验或分子生物学技术验证，导致机制结论可靠性

受限。

针对上述研究局限，今后可从三方面推进：（1）开展

多中心、大样本临床多组学研究，以中医证型分层，采用

标准化中药饮片，筛选证型特异性标志物；（2）利用多组

学整合平台，将中药成分、肠道菌群、代谢物及作用靶点

的数据进行系统关联，构建覆盖多维度的关联网络，同

时结合体外细胞模型、动物实验等功能验证手段，通过

外源性补充关键代谢物、基因敲除/过表达等实验，验证

网络中核心节点的作用，从而明确中药干预 IBS-D 机制

的可靠性，避免仅依赖组学数据推测机制的局限性；（3）

应用单细胞组学解析中药对细胞的特异性作用，利用空

间代谢组学定位中药活性成分的作用部位，挖掘细胞亚

群的特异性调控作用、空间靶向作用等新的机制。

综上，组学技术凭借高通量检测与系统性解析优

势，已成为从微观层面解码中医药干预 IBS-D 机制的核

心研究手段。在单一组学层面，转录组学可揭示信号通

路的调控规律，蛋白质组学可明确核心差异蛋白与靶点

网络，代谢组学可挖掘关键代谢通路及生物标志物，微

生物组学可证实肠道菌群重塑与微生态平衡恢复的作

用；多组学整合则可突破单一组学技术局限，构建多层

级调控网络，全面阐释中医药多成分、多靶点的整体调

节内涵。未来，随着多组学整合策略的不断完善、新兴

技术的融合应用及临床转化研究的持续深入，中医药干

预 IBS-D 机制研究的精准性与创新性有望进一步提升，

为该病的精准诊疗提供更多创新思路。
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