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서    론

    한약은 의약품으로서 안전성, 유효성에 대한 입증을 해야 할 
필요가 있다. 그러나 종래의 약리학적인 one drug, one target 이
론으로는 multi compound, multi target인 한약의 효능을 제대로 
입증할 수가 없었다. 기존의 천연물화학적인 방법으로 한약재의 성
분을 분리하여 연구를 할 경우에도 한약의 복합성분의 시너지 효과
와 전체 작용을 밝혀낼 수 없었는데, 일례로 Stermitz의 Berberis 
fremontii (Frémont’s mahonia)에 대한 연구가 있다1). 여기서는 
주성분인 berberine의 항균효과가, 같은 약재의 성분이며 활성이 
없으나 multidrug pump inhibitor로 작용하는 
5’-methoxyhydnocarpin과 함께 사용할 경우 100배 이상 증가하
는 것이 알려져 한약재의 복합성분이 시너지 효과를 나타낸다는 것
을 밝혔다.
    2001년 HGP(Human Genome Project)의 성공 이후 단일유전
자로는 질병을 전체적으로 설명할 수 없다는 인식이 확산되었고 
genomics, proteomics, metabolomics등의 Omics과학의 발달과 
함께 방대한 데이터가 나오게 되면서 시스템 생물학이 각광을 받고 

있다. 시스템생물학은 유전자, 단백질, 대사체 등의 발현 및 각종 
상호관계를 연구 함으로써 유전체와 대사경로 등의 체계적인 이해
에 도움을 주는 생물학 연구의 확장된 분야다2). Hiroaki Kitano가 
생체분자(biomolecule)의 기능을 이해하기 위해 시스템적인 단계에
서의 접근을 제시하였으며, ‘시스템 생물학’이라는 용어를 사용하기 
시작하였다3). 시스템 생물학은 개별적인 분자의 요소보다는 전체적
인 네트워크를 바탕으로 생물의 체계에 대한 포괄적인 연구가 필요
하다는 것으로 유전자와 단백질을 확인하는 것은 생물학적 시스템
에 있어서 기본적인 부분의 목록을 작성하는 것일 뿐이고, 각 부분
에 대한 설명은 복잡하게 구성되어 있는 생명체를 충분히 이해하기
에는 부족한 점이 많다는 것이다. 시스템생물학 연구를 하기 위해
서는 많은 데이터들을 처리할 수 있는 대량 분석 기술이 필요 하
고, 이것을 바탕으로 생체 분자 및 여러 상호 작용에 관한 포괄적
인 데이터베이스를 구축해야 하며, 이를 토대로 분자의 기능 및 상
호 작용 등과 관련된 여러 예측이 가능해야 한다4).
    시스템 약리학(systems pharmacology)은 이 시스템 생물학
을 약리학에 반영한 것으로, 약물의 활성, 효과, 타겟을 연구하기 
위해 큰 규모의 실험연구와 모델에 기반한 컴퓨터 분석을 결합시킨 
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것으로 정의된다5). 또한 공학과 약리학 이론을 참고로 하여 개별 
성분의 행태보다는 시스템 전체의 행태를 이해하기 위한 약물과 생
체시스템 사이의 동적인 상호작용의 정량분석으로 정의되기도 한다
6). 따라서 시스템 약리학은 종래의 특정 약물 - 단백질 상호 작용
의 결과인 약물의 효과를 고려하는 대신, 약물의 효과를 약물이 가
질 수 있는 전체 상호 작용 네트워크의 결과라고 간주한다. 이 같
은 특성은 한의학(또는 중의학)의 약물사용 특성과도 부합되는 점
이 있기 때문에 이러한 방법론을 이용하여 한약(중약)을 연구하는 
것이 합리적이라는 인식이 생긴 것으로 보인다. 따라서 시스템 약
리학 용어가 사용된 초기인 2005년부터 중의약과 관련성 또는 접
목가능성을 논의하는 논문들이 이미 나오기 시작했다7). 이 논문의 
교신저자인 van der Greef는 이후 지속적으로 metabolomics와 
proteomics를 이용하여 시스템 약리학과 중의학을 연결지어 연구
하고 논문을 내고 있다7-12).
    또한 네트워크 약리학(network pharmacology)이라는 용어도 
사용되고 있다13). 최근 고속대량 스크리닝이나 약물디자인 등의 기
술발전과 노력에도 복합질환에 대한 신약개발이 정체되고 있는데
14), 네트워크 약리학은 시스템 생물학, 네트워크 생물학, 화학생물
학의 빠른 진보에 힘입어 현재 약물의 발견과 개발에 최첨단 연구
분야가 되고 있다. 환원주의적 접근과 시스템적인 접근, 컴퓨터를 
이용한 방법과 전통적 실험방법을 묶어서 사용함으로서 네트워크 
약리학은 약물연구의 차세대 방법론이 될 가능성을 가지고 있다. 
One drug, one target 에서 multicomponent therapeutics, 
network target으로 패러다임의 변화를 강조하며 정체적인 사고를 
중시하는 것이 네트워크 약리학의 특징이다15). 
    본고에서는 이러한 시스템 또는 네트워크 약리학이 한의약(중
의약) 방제와 어떻게 연결되어 방제의 다성분다효능을 입증하는데 
활용되고 있는지를 살펴보고, 특히 최근의 연구흐름과 방제학 연구
성과들을 소개하고자 한다. 
 

본    론

1. 중국의 정책적 방제연구 지원 
    중의약 산업의 수준을 더욱 제고하고 세계 전통의약 시장을 선
도하기 위해서는 국가전략 차원의 중의약발전계획이 필요하다는 의
견이 지속적으로 제기됨에 따라, 중국정부는 2016년 2월 22일, 중
국 최초의 “국가급 중의약발전전략”이라 할 수 있는 《중의약발전전
략규획강요(2016-2030년)》를 발표하였다. 향후 15년 동안의 중의
약 발전 방향과 중점 목표를, 중의약 의료서비스, 중의약 양생보건, 
중의약의 계승과 발굴, 중의약 과학연구, 중약산업, 중의약 문화전
파, 중의약 세계화 등 7개 분야에 걸친 24개 중점사업으로 확정하
였다. 여기에서 ‘중의약 과학연구를 강화한다’는 목표 아래 ‘현대과
학기술과 전통중의약 연구방법을 운용하여 중의기초이론, 변증론치 
방법연구를 심화하고, 경혈 특이성과 침구치료 기전, 중약약성이론, 
방제배오이론, 중약복방 약효의 물질 기초와 작용기전 등의 연구를 
전개하고, 명확한 개념과 합리적 구조를 가진 이론프레임 체계를 
건설한다.’ 고 기술하고 있다(한약제제산업 활성화를 위한 제도개선 
연구 보고서).

    이런 방향을 잘 보여주는 것이 Science Advances에서 ‘The 
Art and Science of Traditional Medicine’이라는 이름으로 나온 
특별판이다. 2014년 12월과 2015년 1월에 ‘파트 1: 오늘의 중의학
- 통합을 위한 사례(TCM Today - A Case for Integration)’와 
‘파트 2: 전통의학연구를 위한 다학제적 접근 (Multidisciplinary 
Approaches for Studying Traditional Medicine)’으로 나누어 
출판되었으며 2015년 11월에는 ‘파트 3: 전통의학의 전세계적 영향
(The Global Impact of Traditional Medicine)’이 출판되었다. 여
기에도 OMICS와 systems biology를 활용한 연구성과들이 흥미진
진하다. 이 특집판의 스폰서들은 1,2편은 북경중의약대학과 홍콩침
회대학이며 3편은 중의약규범연구학회(GP-TCM)였고, 편집자들은 
다음의 여섯 사람이다. 의사인 Anlong Xu 북경중의대 학장과 
Aiping Lu 홍콩침회대학(Hongkong Baptist University) 학장, 
Liang Liu 마카오과학기술대학(Macau University of Science 
and Technology)의 학장들이 모두 참여하고 있으며 미국 NIH 
NCCAM센터장인 Josephine Briggs(M.D.)와 앞에서 언급한 네덜란
드의 시스템약물학 연구자 Jan van der Greef(Ph.D. University 
of Leiden and TNO)가 참여하고 영국 캠브리지 대학의 Tai-Ping 
Fan(Ph.D. University of Cambridge, UK)이 객원 프로젝트 편집
자로 대표를 맡고 있다. 이들의 면면을 보면 중국에서 중의약의 과
학화와 표준화, 세계화를 이끄는 사람들이 누구이며 어떤 방향으로 
이끌고 있는지 미루어 짐작할 수 있다. 또한 집필자들은 전세계의 
명망있는 중의약 연구자들을 모두 한자리에 모았다고 할 수 있다. 
특별판에 참여한 한국사람으로는 파트 3에 “인삼, 동아시아와 북미
를 연결하는 만병통치약인가? (Ginseng: A panacea linking East 
Asia and North America?)”를 기고참여한 서울대학교 약학대학의 
김영식 교수와 장일무 교수가 있다. 이중 파트 1은 번역되어 한의신
문에 연재되기도 하였으며 (http://www.akomnews.com/?p=328546) 
중의약 연구의 흐름과 현재를 생생하게 알 수 있으니 시간이 있으
면 일독해 보기를 권한다. 이 시리즈 특별판에서도 시스템 약리학 
또는 네트워크 약리학의 방법을 사용하여 약성, 포제, 방제배오이
론과 신약개발을 연구한 논문들이 소개되며 흐름을 주도하고 있고 
사향보심환이나 황금탕(PHY906), 지오심혈강(地奥心血康 Diao Xin 
Xue Kang (DXXK)) 등의 사례가 분석되고 있다. 
    또한 이보다 전인 2014년 2월에는 eCAM(evidence-based 
complementary and alternative medicine) 저널에 역시 스페셜 
이슈로 중의학의 네트워크약리학(network pharmacology in 
TCM) 판이 실리기도 하였다. 객원편집자는 Shao Li, Tai-Ping 
Fan, Wei Jia, Aiping Lu, Weidong Zhang이며 총 논문은 28편
인데 이 중 중의학과 네트워크 약리학에 대하여 중의학이론과 임상
에 근거한 네트워크 약리학 연구패러다임, 사용가능한 데이터베이
스와 중의약 네트워크약리학에서 사용가능한 컴퓨터적인 도구들, 
한약유효성분들의 표적규명방법과 리간드-단백질 네트워크 활용법, 
중의약에 네트워크 약리학의 적용과 신약개발등을 설명하는 4편의 
리뷰논문들이 실렸고 10개의 중약처방에 대하여 네트워크약리학으
로 유효성분규명과 작용기전을 연구한 연구도 있다. 전체 호가 역
시 eCAM페이지에 공개되어 있으므로 관심있는 이들은 찾아서 읽
어보는 것도 좋겠다. 
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    네트워크 약리학을 연구하는 주요 중의학연구자 중 돋보이는 
사람은 Li Shao(李梢)로 그는 국의대사 리지런(李濟仁)의 아들이며 
북경 중의대를 졸업한 중의사로서 현재 청화대 자동화계
(Department of Automation) TNLIST(Tsinghua National 
Laboratory for Information Science and Technology), 
Ministry of Education Key Laboratory of Bioinformatics and 
Bioinformatics Division의 Deputy Director로 근무하고 있다. 그
는 생물정보학과 네트워크 약리학이 주된 연구분야로 2006년부터 
network 위주의 연구를 진행해왔으며 2013년 즈음부터 network 
pharmacology를 전면에 내세워 연구를 하고 있다16,17). 국의대사
이며 비증, 위증 연구에 괄목할 만한 성과를 낸 아버지의 영향을 
받은 것인지 관절염에 대한 한열 증후 및 기전 연구18,19)와 처방연
구17,19,20)등을 계속하며 중약의 네트워크 약리학연구를 이끌어 나가
고 있는 학자이다. 
    또 한 명의 주목할 만한 학자는 Wang Yonghua(왕용화)인데 
그는 산시성 Northwest A&F 대학교 생명과학대학 생물정보학센
터에서 시스템 약물학 관련 연구를 하고 있다. 2012년부터21) 관련 
논문을 40편가량 활발하게 발표하고 있는데 여기에는 마황탕과 소
시호탕 대시호탕, 서각지황탕등 많은 처방에 대한 시스템 약리학 
연구가 있으며 데이터베이스 TCMSP22), CancerHSP23)를 개발한 
사람이기도 하다.  

2. 네트워크 약리학연구를 위한 한약 데이터베이스 
    시스템 생물학적 방법을 사용하기 위해서는 한약에 대한 데이
터를 수집한 데이터베이스의 구축이 필수적이다. TCM 관련 데이터
베이스 중 현재까지 약물 관련하여 TCM 네트워크 약리학 연구에 
활용 가능한 데이터베이스로는 TCM-ID, TCM Database@Taiwan, 
TCMGeneDIT, CHMIS-C, TCMID, TCMSP, Chem-TCM, HIT, 
CancerHSP, TarNet과 같은 총 10개의 데이터베이스가 있다. 이
런 데이터베이스에서 가장 핵심적인 부분은 성분이라고 할 수 있겠다. 
성분이 한약재나 한약처방과, 질병관련 표적과 효능정보를 연결시켜 
줄 수 있는 공통분모가 될 수 있기 때문이다. 초기의 TCM-ID24), 
TCM Database@Taiwan DB25)(http://tcm.cmu.edu.tw)는 한약재와 
성분에 대한 정보제공을 목적으로 한 약물 DB인 반면에 
TCMGeneDIT26) (http://tcm.lifescience.ntu.edu.tw)부터는 표적
과 질환에 대한 정보도 제공하여 네트워크 약리학에 활용할 수 있도록 
한 DB이다. CHEM-TCM27) (http://chemtcm.com/database.html)은 
약물의 활성성분과 단백질 표적을 연결하는 DB이다. CHMIS-C28) 

(http://sw16.im.med.umich.edu/chmis-c)는 암 관련 분자 표적
과 항암 약물 제제들, 그리고 개별성분과 식물성 화학물질에 대한 
정보를 가지고 있는 암전문 DB이다. 
    최근 DB로는 TCMSP 연구자들이 2015년 암치료 신약개발에 
활용하기 위해 만든 항암허브 DB인 CancerHSP23)( 
http://lsp.nwsuaf.edu.cn/CancerHSP.php)가 있는데 2439개 항
암한약과 3575개의 항암성분과 492개의 암세포와의 관계와 표적에 
대한 정보를 제공한다. HIT29)(http://lifecenter.sgst.cn/hit)는 
586개 성분에 대한 1301개의 알려진 단백질 표적과의 관계를 제공
한다. TCMID30)(http://www.megabionet.org/tcmid)는 47000개 

처방정보와 6828개의 약에 대한 정보를 제공하는 특징을 가진 방
대한 DB이며 TCMSP22)(http://lsp.nwsuaf.edu.cn/tcmsp.php)는 
약물-표적 간의 네트워크와 약물-질병 간의 네트워크를 통해 중약
의 효능과 독성을 예측하고 약물의 기전을 밝히며 TCM 이론을 규
명하고 중약 기반의 새로운 신약 개발을 가능케 하는 기초연구를 
위한 기반을 마련하는 시스템 약리학(SP) 연구의 통합플랫폼으로서
의 역할을 목표로 구축되었다31). 
    TarNet32)(http://www.herbbol.org:8001/tarnet)은 2016년 
중국, 일본, 유럽, 미국 약전의 894개 약재에 대하여 식물-성분-타
겟(단백질)- 단백질상호작용 네트워크(PPI networks)/질환의 분석 
파이프라인을 제공하여 네트워크 약리학 연구자들에게 처방이나 복
합성분 약이 어떻게 기능하는지에 대한 일러스트를 제공하기 위해 
디자인된 DB이다. 
    최근 우리나라에서도 한의학연구원이 PubMed로부터 448개의 
한약재와 관련된 논문들을 수집 후, 수집된 논문들에 대한 문헌 분
석을 통해 추출된 한약재 관련 화합물 95,925건, 유전자/단백질 
21,962건 그리고 생물학적 상호작용 정보 29,479건을 저장 및 관
리하는 한약재 정보 데이터베이스를 구축했다. 또한, 연구자들에게 
구축한 한약재 정보 데이터베이스에 대한 직관적 분석을 제공하기 
위해 화합물, 유전자 그리고 생물학적 상호작용 정보 간 계층구조
를 기반으로 네트워크를 구성 후, 해당 네트워크에 대한 다차원 분
석을 제공하는 시스템을 개발했다33). 향후 이 시스템으로 좀 더 연
구에 도움을 주기 위해 고차원 네트워크 분석기능제공이 요구되며 
개발한 시스템에 대한 신뢰성 확보가 요구되므로 대용량 생물학적 
네트워크 내에서 사용자가 관심을 갖는 서브 네트워크 및 유사 네
트워크를 효율적으로 탐색하는 기능을 추가할 계획이라고 한다.

3. 네트워크 약리학과 약대연구
    2015년 KAIST 이상엽 교수연구팀이 한약에서 유래한 성분들
과 허가받은 단일성분 의약품들을 인체 대사 산물과 비교하여 구조 
유사도(structural similarity)를 분석한 논문(논문명 ‘A systems 
approach to traditional oriental medicine’)을 생명공학 분야 
저널인 ‘네이처 바이오테크놀로지(Nature Biotechnology)’ 3월호
에 게재하였다34). 이 교수팀은 미래창조과학부의 유전자동의보감 
사업단(http://www.biosynergy.re.kr/)에서 연구비를 지원받고 있
는데 이 사업단은 효능이 경험적으로 입증된 천연물의 복합성분이 
인체에 작용하는 다중성분-다중표적(MCMT) 원리를 컴퓨터 가상인
체, 시스템생물학, 다중표적 분자이미징, 멀티오믹스 등 첨단 
IT-BT융복합 전략으로 규명하는 원천기술개발을 목표로 하고 있다
고 한다. 이 논문에서는 한약재의 배합과 군신좌사 이론에 대해서 
언급하고 있는데 한의계는 다양한 효과를 가진 한약재를 복합적으
로 처방해 독성을 줄이고 효과를 높이는 한의학의 처방원리인 ‘군
신좌사(君臣佐使)’의 유용성이 과학적으로 입증되었다며 환영하였
다. 이 논문은 합성약 개발에서 중요한 전략인 대사산물 유사성
(metabolite-likeness)을 적용하여 한약과 양약을 분석한 후 한약
의 성분들이 구조유사성이 높았으며 복합성분에서 사용한 배합전략
들이 한의학이 현대적인 약물개발연구에 통합되는 것(integration 
of Traditional Oriental Medicine into modern drug 
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discovery and development)을 더욱 가속화시킬 것이라고 하고 
있다. 이처럼 네트워크 약리학 방법론을 이용하여 연구자들은 복합
질환에 대해 시너지효과가 있는 약물배합을 찾아내는 데에 한의학
을 활용하기도 하며 복합처방의 효과를 설명하는 데에 이러한 방법
론을 사용하기도 한다35,36).

4. 네트워크 약리학의 방제연구방법 
    방제 연구에 네트워크 약리학적 방법론을 적용한다는 것은 어
떤 것일까. 최근의 연구37)에서 사용된 integrated system-based 
pharmacology approach 방법을 살펴보자. 여기서는 13개의 약
재로 이루어진 위구르의학의 심혈관질환(CVD) 특효방인 복방홍화
방(compound saffron formula:CSF)을 연구하였다. 이 처방을 네
트워크 약리학적인 방법으로 연구하는 것은 아래 Fig. 1(이하 그림 
출처) 모두37)의 과정으로 이루어졌다.
 1) 먼저, 복방홍화방 처방안에 포함된 西红花, 玫瑰, 苹果, 小茴香 
등 13개 약재 모두에 대하여 TCMSP DB를 이용하여 화학성분을 
조사하여 총 375개 성분의 분자적인 데이터베이스를 만든다. 약재 
각각의 주요성분뿐 아니라 β –sitosterol처럼 몇 개의 약재에서 공
통되는 성분들도 20개 이상 있었다.
 2) 위의 데이터베이스에서 실제 유효한 성분을 스크리닝할 수 있
도록 PreOB (predict oral bioavailability), PreDHL (predict 
drug half-life), PreDL (predict drug-likeness)으로 이루어진 
ADME system 을 이용하여 약물동력학적인 특성을 평가한다. 약
물 타겟팅 프로세스와 결합된 ADME 시스템 분석에 의해 103 개
의 잠재적 활성 성분을 찾아내었다.
 3) 성분-타겟-기능 연관성을 밝힐 수 있도록 컴퓨터를 이용한 모
델링을 하여 target-fishing과 기능적 분석을 한다. 타겟이 없는 3
개의 성분을 제외하고 활성성분 100개에 상응하는 219 개의 직접 
타겟을 검색하였다. 그결과 1291개의 성분-타겟간의 상호작용
(DTI;Drug Target Interaction)이 나오게 되었다. GOBP 

enrichment analysis 를 하여 이 상호작용 중 심혈관계질환과 관
련있는 생물학적 과정인 혈관확장조절, 혈압조절, 심수축력조절, 염
증성반응 조절등에 작용하는 타겟들이 있다는 것을 알아내었다. 후
속작업으로 functional annotation clustering analysis를 하여 
이 생물학적 과정들을 나누어 효소합성이나 활성조절, 대사조절, 
염증조절, 세포사, 혈관과 근육수축력 조절 등의 몇몇 기능적 모듈
로 모았다. 예를 들자면, Blood-borne inflammation은 염증조절
모듈에 속하는데, 동맥경화성 관상동맥질환의 최초병변부터 최종혈
전합병증까지 모든 단계에서 존재한다. AOC3 (Membrane 
primary amine oxidase)는 지방세포와 평활근세포에서 활성을 갖
는데 신약개발과정에서 항염증표적으로 입증되었다.
 4) 약물-타겟 상호작용을 실험적으로 밸리데이션한다. 이는 wet 
science로 실험실에서 이루어지는 과정으로, 밝혀진 몇 가지 주요 
상호 작용을 실험적으로 검증하였다. 중의약 네트워크 약리학에서 
주로 사용하는 전략은 네트워크기반 컴퓨터 예측과 실험적 검증을 
결합하는 것이다. 
    따라서 예측된 주요 약물-타겟 상호작용에 대하여 실제 각 성
분이 관련된 타겟에 대하여 저해효과가 있는지를 실험적으로 
ligand binding assay를 하여 이론적 예측으로 얻은 약물-타겟 상
호작용이 신뢰할 수 있다는 것을 확인하였다. 
 5) 성분-타겟-기능 네트워크(C-T-F network): 심혈관질환을 치
료하는 CSF의 분자 작용기전을 그림으로 그려 network를 구축하
고 분석하여 약물의 약리작용을 설명한다. 100개의 성분과 219개
의 타겟후보, 상응하는 9개의 기능 모듈로 그린 네트워크가 아래 
Fig. 2의 a이며, 성분이 타겟에 작용하면 성분과 타겟을 연결한 것
이다. 비슷한 방식으로 타겟이 속한 기능모듈도 서로 연결하여 표
시하였다. 성분마다 13개의 상호작용 degree, 타겟 단백질마다 평
균 5.9의 degree를 보였다. 그림 b는 성분-표적관계로 유효성분으
로는 MOL178성분이 56개의 가장 높은 타겟 상호작용 degree를 
보이는 등 성분들의 상호작용 degree가 높아 multi-target특성을 

Fig. 1. Workflow for CSF in treating CVDs from 37)37)
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Fig. 2. (a) Compound-target-function network37). (b) Compound-target relationship37).

Fig. 3. Target-CVDs associated disease network37).
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보였다. 타겟 후보로서는 TRPC4(Short transient receptor 
potential channel 4)가 41 degree로 가장 높은 상호작용 관계를 
가지고 있는 등 복방홍화방의 치료효능이 이러한 주요단백질의 작
용일 가능성을 보여주었다. 
    타겟-심혈관질환 네트워크(Target-CVDs network) : 가능성있
는 타겟의 작용기전을 그림으로 보여주기 위해 주요심혈관질환과 
관련된 타겟을 타겟-심혈관질환 네트워크를 구축하였다. 아래 Fig. 
3에서 노란색의 타겟 단백질은 상응하는 질환과 연결되어 있고 각 
질환은 각각 해당하는 질환분류와 연결되어 있다. 예를 들어 동물
실험에서 NOX4(NADPH oxidase 4)의 과다활성은 혈압이 높은 조
건에서 심장기능의 손상을 가중시킨다. 
    한편 심혈관질환의 발병은 다중요인과 다른 종류의 질환과의 
상호작용에 의한 것이다. 따라서 이 질환들이 공유하고 있는 타겟 
단백질은 전반적인 관점에서 심혈관질환 치료에서 잠재적으로 가능
성있는 치료표적이 될 것이다. 예를 들어, PTGS2 
(Cyclooxygenase-2)는 심혈관질환의 이환율과 예후에 있어 위험
인자 중 하나인데, 그 산물인 Prostaglandin E2는 혈관 평활근 세
포의 염증 과정에 관련되어 있다. 이 타겟은 혈전증, 만성 신부전, 
심근 병증, 죽상 동맥 경화증, 당뇨병 및 비만과 같은 T-D 네트워
크의 22가지 심혈관질환 관련 질환과 연계되어 있다. 임상 연구에 

따르면 제1형 당뇨병 환자는 말초 혈액 단핵구(PBMCs)에서 
PTGS2의 발현을 증가시켜 PBMCs의 기능 장애를 일으킨다. 또한 
PTGS2 단백질 수준의 증가가 건강한 사람에 비해 죽상 동맥 경화
증 환자에서 PBMC와 죽상동맥경화증 혈전에서도 검출되었다. 따
라서, PTGS2의 저해는 PBMCs 활성의 회복 및 죽상동맥경화증의 
과정에 필수적이다. 이 연구에서 MOL178은 PTGS2 단백질 수준을 
감소시켜 이러한 CVDs 관련 질병에 치료 효과를 나타낼 것으로 
예측되었다. 이러한 방법으로 처방의 multi-effect와 효능을 보일 
가능성이 있는 질환을 예측할 수 있다. 
 6) 마지막으로, 신호전달 경로 레벨의 여러 기능적 모듈의 타겟 
단백질등의 regulatory mode를 밝히기 위해 pathway 
integration analysis를 한다. 다양한 병리학적 특징 - 관련 생물
학적 과정에서 CSF의 치료 효과를 분석하기 위해 여러 조절 모듈
로 구성된 "심혈관질환 경로"가 구성되었다. 이 경로는 염증, 심근
수축, DNA 복구, 단백질 합성, 혈관 신생, 응집, 수축, 이완 등으
로 나누어졌다. 이중 주요한 대표모듈인 혈압조절, 혈소판응집, 혈
관신생에 집중하여 복방홍화방의 주요성분의 타겟과 치료효과를 분
석하였다(Fig. 4). 
    이 연구결과는 여러 약재로 구성된 복합홍화방이 뇌혈관질환 
관련 생물학적 과정을 조절하는데 있어 다중 규모(multi-scale) 치

Fig. 4. CVDs pathway and therapeutic modules37).
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료 작용을 하고 있음을 보여 주며, 이는 현대 의학의 복합질환 치
료에 있어 새로운 치료방법의 가능성을 보여준다. 

5. 네트워크 약리학 방법론으로 연구된 주요 방제
    이러한 방식으로, 2012년 이후 방제 연구에 네트워크 약리학
을 응용한 연구결과들이 여러편 나오기 시작하였다. 비로소 다성분
을 함유하고 있는 방제의 연구에 적합한 연구방법이 개발된 것이
다. 우리나라에서 심적환으로 판매되고 있는 복방단삼적환을 필두

로 하여 마황탕, 소시호탕등 기본적인 명방에서부터 복합홍화방등
의 특수처방에 대한 연구도 활발히 이루어지고 있다. 2015년에는 
이러한 중의약 네트워크 약리학 방법론을 방제의 중국발음(Fangji)
을 활용하여 Fangjiomics로 명명한 연구도 출현하였다38-40). 아래
의 표에 지금까지 발표된 처방에 대한 연구를 정리하였다. 연구마
다 약간의 차이는 있지만, 대체로 사용한 방법은 비슷하여 이제 네
트워크 약리학의 방제학적 적용방법이 정리가 되어가고 있는 것으
로 보인다(Table 1). 

Table 1. Recent researches of herbal formula with network pharmacological approach
방제명 교신저자 발표년도 주요 연구내용

Compound Danshen 
Formula

(복방단삼적환)21)

Luqi Huang, 
Yonghua Wang

2012/09
PLOS ONE

심혈관질환에 광범위하게 사용되는 복방단삼적환(심적환)효과의 작용기전을 밝히기 위해 시스
템약리학적 방법 사용. 주요성분과 단백질표적을 이용해 compound-target associations, 
compound-pathway connections, disease-target interactions 등 네트워크를 구축함.

Qing-Luo-Yin
(청락음)17) Shao Li

2013/05
ECAM(Evidence-Based 
Complementary and 
Alternative Medicine)

Systematic manner로 한약방제를 분석하여  유효성분과 시너지적인 배합, 네트워크 조절 기전
을 잡아낼 네트워크 약리학 플랫폼 개발. 류마티스관절염관련 중요과정인 혈관신생, 염증반응, 
면역반응에 대한 청락음의 표적네트워크를 밝혀냄. 이 플랫폼으로 방제의 시스템적인 연구와 
예측가능한 한약신약개발을 가능케 함.

Ma-huang Decoction
(마황탕) 41) Yonghua Wang

2013/11
Journal of 

Ethnopharmacology

약동학적 분석, 약물타겟, 약물-타겟-질병 네트워크 분석방법으로 대표처방 마황탕 분석. 4약재
의 효율적인 결합이 약리학적 시너지와 생체이용률을 증가시켜 질환을 치료함.

Huang-lian-jie-du-tang
(황련해독탕)42)

Weidong Zhang
Jing Zhao

2013/12
ECAM

항류마티스작용을 나타내는 청열해독약 황련해독탕의 치료기전을 단백질 네트워크 수준에서 
연구함. 황련해독탕은 3타입 항류마티스약물과 5개의 타겟단백질을 공유하며, 각 약재의 효과
는 미약하나 방제의 효과는 높아 다성분다효능의 시너지 효과를 시사하고 열증류마티스에서 
주요경로의 허브 노드에 작용함.

Ge-gen-qin-lian 
decoction

(갈근금련탕)43)

Shao Li,Xiaolin 
Tong

2014/02
ECAM

갈근금련탕에서 항당뇨성분을 결정하는데 네트워크 약리학 방법론을 도입하여 모든 알려진 구
성성분에 대한 타겟 프로파일을 예측하고 FDA승인 항당뇨약물 성분의 타겟프로파일과 클러스
터링함. 갈근금련탕의 작용기전을 설명하기 위해서는 구성한약성분과 약리작용사이의 링크를 
평가하기 위해 네트워크 타겟분석을 수행. 결과에 의한 갈근의 새로운 항당뇨성분, 
4-Hydroxymephenytoin이 RIN-5F세포에서 인슐린분비를 촉진하고 3T3-L1 지방세포에서 인슐
린 저항성을 향상시킴을 확인.

Liu-Wei-Di-Huang pill
(육미지황환)44) Shao Li 2014/02

Molecular bioSystems

한약처방의 복잡성에 의해 각각의 성분의 효과를 따져서는 그 효과를 제대로 설명할 수 없었
음. 화학적인 특성과 치료적인 특성을 네트워크 약리학과 연결하여 방제의 성분과 타겟의 중요
성을 평가하였음. 육미지황환을 이용하여 핵심분자타겟과 약리효능의 과정 네트워크를 밝혀내
고 치료적응증을 추론하였음 

Xiao-Chaihu-Decoction 
and 

Da-Chaihu-Decoction
(소시호탕과 대시호탕)45)

Yonghua Wang
2014/10

Computers in Biology 
and Medicine

맞춤의학과 구성약물의 적합성에 핵심적인 이론인 기본방제에 대한 가감이론을 입증하고자 함. 
약물의 경구복용, 반감기, 타겟 상호작용이 약효에 영향을 미치는지 드러내는데 시스템약리학 플
랫폼을 사용하여 대시호탕과 소시호탕분석. 유효성분후보, 주요분자표적과 상호작용네트워크를 
발견하여 약리적 득성과 치료적응증을 밝혀 기본방은 주요치료효과와 관련있고 가미약재는 동
일하거나 보완적인 단백질을 타겟함으로서 시너지있게 치료효능을 증강시킨다는 결과를 보임.

Wu-tou decoction
(오두탕)20)

Na Lin,
Shao Li

2015/03
SCIENTIFIC REPORTS

관절염치료에 사용되어 온 오두탕 성분들의 잠재적 타겟목록을 drugCIPHER-CS를 이용해 예측
하고 오두탕 타겟과 알려진 관절염관련 타겟의 상호작용 네트워크를 구축하여 허브노드를 식
별함. 허브상호작용 네트워크를 구축한 후에 각 허브의 4개의 위상학적 특징을 계산하여 79개
의 주요허브가 오두탕의 타겟후보로 규명됨. 이것을 신경내분비면역계의 불균형에 참여시켜 관
절염 경과동안 주요병리적 변화를 주었음. 실험적 검증은 콜라겐유도 관절염 흰쥐 모델에서 염
증과 관절파괴에 대한 오두탕의 예방효과와 in vitro와 in vivo 시스템에서 타겟후보에 대한 조
절효과를 시연함. 결론적으로 통합적 분석으로 오두탕이 관절염에서 신경내분비면역계의 균형
을 회복하고 관절염경과의 병리변화를 회복시켜 관절염을 지연시킨다는 확실한 근거를 제공함.

Zhi-Zi-Da-Huang 
Decoction

(치자대황탕)46)

Li An,
Fang Feng

2015/04
ECAM

치자대황탕은 알코올성간질환치료에 사용되는데, 항산화기전을 탐구하기 위해 분자도킹과 네
트워크 분석을 수행하였음. 에탄올 유도 산화 스트레스 손상과 관련된 4가지 주요 효소에 기반
해 주요활성성분을 스크리닝하고, 약물-타겟 네트워크로 상호작용 예측. 일부결과는 실험적 약
리연구로 검증됨. xanthine oxidase와 eriocitrin등 성분과의 상호작용은 처음 보고됨.

Xiao-Ke-An
(소갈안)38) Zheng Li

2015/06
Acta Pharmacologica 

Sinica

소갈안은 2형당뇨치료에 활용되는 방제. 고지방식이를 준 KKAy mice를 2형당뇨모델로 사용하
여 32일간 소갈안투여 후 간에서 Microarray mRNA발현데이터 취득하고 소갈안 성분은 LC-MS
분석또는 DB에서 수집. 차별발현유전자와 문헌조사 또는 한약타겟 DB정보를 결합하여 성분과 
타겟의 관계를 확립하고 의미있는 주요경로는 KEGG 경로 분석으로 규명함. LC분석성분-타겟-
경로 네트워크로 20개 성분, 46타겟, 36개 2형당뇨 관련 경로 규명한 반면 DB성분으로 수행한 
결과 40성분, 68타겟, 21경로 규명함. 소갈안은 주로 탄수화물과 지방 대사를 통해 작용하고, 인
슐린저항성, 염증과 당뇨병성혈관병증을 개선함.

Bufei Yishen formula
(보폐익신방)47)

Jiansheng Li,
Yonghua Wang

2015/10
SCIENTIFIC REPORTS

만성폐쇄성폐질환을 치료하는 보폐익신방의 활성성분과 치료타겟을 밝히기 위해 시스템약리학
을 활용함. 또한 담배연기와 박테리아감염유도 만성폐쇄성폐질환 흰쥐 모델을 확립하여 효능기
전을 검증함. 216개의 유효성분과 195개의 잠재적 타겟이 도출되었고 성분-타겟 네트워크로 각
각의 구성약재가 비슷한 타겟에 작용하여 시너지가능성 제안됨. 대부분의 타겟은 MAPK와 
MMP의 활성화와 관련됨. 타겟-질환 네트워크 분석결과 호흡기질환, 면역질환, 심혈관질환 등 
다양한 질환을 치료할 가능성이 있다는 것을 발견. 게다가 동물실험에서 만성폐쇄성질환과 심
실비대와 같은 합병증을 예방할 수 있음. 기전으로는 염증성사이토카인, 비대인자 발현등을 저
해함.

Tianshu formula Yonghua Wang 2015/11 편두통은 흔한 신경혈관계 질환으로 효과적인 치료제가 없음. 약동학적 필터링과 타겟 피싱, 네
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고    찰

    서양의학에서는 그동안 성공적이었던 마법탄환(magic bullet)
을 개발하는 신약개발 방식으로는 현재 더 이상 신약개발이 용이하
지 않다는 점이 고민이다. 단일표적을 스크리닝하여 매우 특이적인 
약품을 개발하는 전략을 광범위하게 사용하여 왔으나14) 실제 최근 
신약개발의 소요비용과 실패율은 감당하기 어려울 만큼 높으며, 연
구자들은 새로운 방법을 찾아 헤매고 있다. 이 결과로 새롭게 대두
된 것이 multi- target drug design 개념이며 시스템 약리학 또는 
네트워크 약리학이다. 
    One drug, one target 에서 multicomponent therapeutics, 
network target56)으로 패러다임의 변화를 강조하며 정체적인 사고
를 중시하는 것이 네트워크 약리학의 특징이다. 이는 한의학(중의
학)과의 공통점이다. 한의학은 정체성을 핵심이론으로 하여 질환을 
치료해 왔으며 복합질환에 대한 복합처방 사용경험이 풍부하므로, 
한약처방은 시스템적인 방법으로 복합질환을 치료하는 데에 도움이 
될 수 있을 것이다. 따라서 네트워크 약리학적인 방법론을 도입하

면, 한약처방으로 인체의 복잡한 생체시스템기반에서 내인성/외인
성 바이오마커나 활성있는 유효성분을 발견하거나, 수많은 한약처
방과 한약재의 작용기전을 밝히고 과학적 근거를 탐구하는데 새로
운 기회를 만들 수 있을 것이라 생각된다. 또한 풍부한 사용경험의 
한약처방과 네트워크 약리학의 결합은 네트워크 약리학 자체를 실
질적으로 발전시키는 효과도 있을 것이다15). 네트워크 약리학을 이
용한 방제연구방법은 한의학 내부에서도 그동안 과학적으로 입증해
내기 어려웠던 한약방제의 한의학적인 효능들을 한의학적 특성을 
살려 입증할 수 있는 방법론이 개발되었다는 점에서 매우 고무적인 
일이며 한의약에 적합한 연구방법이기도 하지만, 방제의 
multi-compound, multi-target, multi-pathway 특성으로 대사
질환이나 심혈관계질환 같은 만성복합질환 치료를 입증하는 것은 
서양의학의 신약개발에도 새로운 희망을 가능하게 하는 일이다. 
    이러한 네트워크 약리학을 응용하려면 우선 방제중의 구성성분
이 많이 연구되어 있어야 하며 이것을 총망라한 데이터베이스가 필
요하다. 네트워크약리학이 천연물화학처럼 방제의 효능을 개별성분
으로 귀납시켜 설명하지는 않지만, 방제효과의 총합을 설명하기 위

(천서교낭)48) J Ethnopharmacol.

트워크 분석으로 천궁과 천마로 구성된 천서교낭을 연구하여 유리한 약동학적 프로파일을 가
진 20개의 활성성분과 48개의 편두통관련 타겟과의 상호작용을 보임. 게다가 천궁은 군약으로 
PTGS2, ESR1, NOS2, HTR1B, NOS3같은 주요타겟을 거쳐 혈관과 신경계,염증과 통증관련 경로
를 조절함. 반면 신약인 천마는 군약을 도울 뿐만 아니라 ABAT, HTR1D, ALOX15, KCND3와 같
은 멀티타겟을 조절하여 편두통에 수반된 구토, 현훈과 소화기 증상을 조절함.

Bufei Jianpi formula 
(보폐건비방)49)

Jiansheng li,
Yonghua Wang

2015/12
International Journal of 

COPD

만성폐쇄성폐질환을 치료하는 보폐건비방의 활성성분과 치료기전을 밝히기 위해 시스템약리학
을 활용함. 담배연기와 박테리아감염유도 만성폐쇄성폐질환 흰쥐 모델에서 보폐건비방의 효능
기전을 검증함. 145개 성분과 175개 잠재타겟을 밝혔고 약재들간에 타겟중복이 심했음. 타겟-
질환 네트워크상 호흡기뿐 아니라 신경계 질환이나 심혈관질환에도 사용가능함. 작용기전은 염
증반응활성화, 면역반응, MMP등과 관련되며 이는 동물실험으로 확인됨. 

Compound Saffron 
Formula

(위구르처방:복합홍화방)37)

Hongcai Shang,
Yonghua Wang

2016/01
SCIENTIFIC REPORTS 앞의 본문에서 자세히 설명하였음

Danggui-shaoyao-san 
decoction

(당귀작약산)50)

Wang, Qi
Zhang, Yongbin

2016/02
J Ethnopharmacol.

신경퇴행성질환은 시간의존적인 코스로 우선 뇌속의 뉴런에 영향을 미치고 종국에는 신경세포
의 진행하는 사멸과 퇴행, 인지기억기능의 감소결과를 낳음. 현재 치료제가 없으나 당귀작약산
은 여기에 활용되어 온 한약방제로 경구 생체이용률 스크리닝, 약 유사도 평가, 타겟규명과 네
트워크 분석을 통한 시스템 약리학적 접근으로 신경퇴행성질환에 대한 잠재적 기전을 밝힘.

Xijiao Dihuang 
Decoction

(서각지황탕)51)
Yonghua Wang 2016/03

ECAM

바이러스성 출혈열은 발열과 출혈을 특징으로 하는 전신질환으로 높은 이환율과 사망률로 공
공보건에 무서운 위협이 됨. 효과적인 치료제인 서각지황탕의 작용기전을 밝히기 위해 흡수, 분
포, 대사, 배설 스크리닝과 약물타겟팅, 네트워크와 경로분석을 통합한 시스템약리학 방법을 개
발하여 23개의 활성성분과 118개의 출혈열관련 타겟이 상호작용하는 것이 규명됨. 약물-타겟 
네트워크와 경로분석으로 면역체계 부스팅, 염증반응 억제, 혈관계 복원, 바이러스 확산 차단 
등의 작용기전을 알아냄.

Naoxintong Capsule
(뇌심통캡슐)52) Xiaoying Wang 2016/03

ECAM

뇌심통은 중국 FDA에서 허가받은 중풍과 관상동맥질환에 사용되는 16개 약재의 의약품임. 흡
수되는 성분, 잠재적 타겟, 관련 경로를 밝히기 위해 네트워크 약리학 방법 활용하고 
UPLC/Q-TOF-MS로 성분분석함. 약물흡수 5원칙에 의해서 총 81개의 화학성분 중에서 혈중으
로 흡수되는 구성성분 63개를 밝히고 123개의 타겟과 77개 경로를 유의하게 조절하는 것을 네
트워크로 규명함. 효능과 관련있는 주요 성분은 유기산, 사포닌, 탄시논들임. 황기가 활성성분이 
더 많고 타겟과 경로도 많아 가장 중요한 약재임.

XuanHuSuo Powder
(현호색산)53)

Yun Wang, Yikun 
Sun

2016/03
ECAM

골관절염에 이환된 환자수는 매우 많으며 현호색산이 여기에 많이 활용되는데 네트워크 약리
학을 이용하여 약리학적 기전을 연구함. 네가지 구성약재와 성분타겟과 골관절염 타겟사이의 
관계 네트워크를 작성함. 경로분석으로 유의한 네트워크는 염증조절, IL-1 생산, 산화질소 합
성경로, 사이토카인 또는 에스트로겐 자극 반응, 항세포사등의 조절이었음. 

Si-Jun-Zi-Tang and 
Si-Wu-Tang formulae
(사군자탕과 사물탕)54)

Yongsheng Fan,
Zhijun Xie

2016/09
SCIENTIFIC REPORTS

기허와 혈허는 각각 사군자탕과 사물탕으로 치료되는데, 특징적인 임상증상이 있음. 각 처방의 
성분의 타겟을 분석해서 기허/혈허의 가능성있는 작용기전을 밝히고자함. TCMID를 이용해서 
성분을 추출하고 STITCH를 이용하여 유전자타겟을 선택함. GO와 DAVID분석을 하여 KEGG를 
이용, 해석하고 네트워크를 그림. 사물탕은 195개성분에 의한 243개 유전자 타겟을, 사군자탕은 
61개 성분에 의한 209개 유전자타겟을 얻음. 6개의 대사경로와 2개의 환경정보 가공경로가 사
군자탕과 사물탕처방의 2개이상의 약재와 타겟과 관련있었음.

Yin-Chen-Hao Tang
(인진호탕)55) Dong Shang

2016/10
Frontiers in 

Pharmacology

인진호탕은 염증질환치료에 활용된 처방으로 중증 급성 췌장염에 대한 효과와 기전을 연구함. 
네트워크 약리학 시뮬레이션으로 잠재적 타겟을 예측한 결과 인진호탕이 세포사멸 유도, 항염
증, 항산화와 혈중지질조절을 통해 중증급성췌장염을 지연한다고 제안됨. 이를 동물에서 검증
하여 유의적인 췌장세포 보호와 효소분비억제, 세포사를 유도하고 TUNEL양성세포를 늘림, 손
상된 췌장에 대한 호중구 침윤을 뚜렷히 억제하고 염증반응 감소등의 작용을 확인함. NFκ
B/PPARγ signal pathway조절을 통한 세포사유도, 염증억제, 산화스트레스 경감, 지질대사조절 
등으로 췌장염을 지연시킴.
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해서는 개별성분들의 구성과 그 상호작용이 필요한 것이다. 중국과 
대만 등에는 이미 한약재와 한약처방의 알려진 구성성분을 모두 데
이터베이스에 담아 연구에 활용할 수 있도록 하고 있다. 데이터베이
스에 국적이 있는 것은 아니나, 우리나라에 고유한 한약재나 방제 
등은 외국의 데이터베이스에서 찾을 수 없으니31) 국내에서도 국내
상황에 적합한 데이터베이스를 구축할 필요가 있다고 생각된다.
    또한 한약방제에 포함된 수많은 성분들이 실제 모두 인체에 흡
수되어서 사용된다고는 할 수 없으므로 실제 흡수되어서 약효를 나
타내는 성분들에 가중치를 줄 필요가 있다. 이를 위해서 위의 방제
연구논문들 중에는 ADME 평가 시스템, 생체이용률, 약동학적 필
터링 등의 방법을 사용한 경우가 많았다. 이렇게 선별된 성분들은 
이미 실제 관련 효능이 보고된 경우도 많았다. 
    복합 질병을 치료하는 한약방제는 복잡성에 대처하는 복잡성이
라고 할 수 있는데, 이는 주로 거미줄같은 생체 내의 모든 요소들
간의 상호 작용을 조절함으로써 전신의 평형에 초점을 맞춘다37). 
그러나 방제의 단백질과 기전 경로 수준에 대한 정확한 작용 메커
니즘은 여전히 이해하기 어렵다. 임상 한의사가 이 수많은 분자생
물학적인 유전자와 단백질과 기전 경로가 임상에서 변증론치하여 
치료하는 질환들과 어떤 관련성이 있는지를 이해하는 것은 거의 불
가능에 가깝다고 생각된다. 따라서 네트워크 약리학적으로 한의학
을 연구하는 데에는 한의사와 약리학자, 생물학 연구자, 생물정보
학 연구자들과의 협력이 필수적이다.
    네트워크 약리학적 방제연구의 장점은 복합성분인 한약방제의 
복합효능을 잘 설명할 수 있다는 점이다. 비록 주요성분이 아닐지
라도 방제에 함유된 수많은 미량의 성분들이 상호작용을 통해 발휘
하는 효능을, 이전의 천연물화학적 연구방법으로는 밝혀낼 수가 없
었다. "단일 표적 약물"이 타겟에 대해 최대의 억제 효과를 발휘한
다고 하더라도 그것이 항상 바람직한 결과를 얻는 것은 아니다17). 
같은 타겟에 작용하는 다른 약재들이나 같은 약재에 의해 제어되는 
여러 개의 타겟이 작용 기회를 더 많이 얻을 수 있고 그 결과 네트
워크의 평형에 영향을 미칠 수 있는 기회를 더 가질 수 있으므로, 
한약방제가 더 효과적일 수 있는 것이다57). 복합홍화방에서는 타겟
을 가진 101개의 구성성분 중 대부분인 99개 성분이 2개이상 여러
개의 타겟 단백질을 가졌으며 44개는 13개 이상의 타겟 단백질과 
관련되었다37). 
    또한 같은 타겟에 작용하는 여러 약물의 예를 들면 TLR4 
(Toll-like receptor 4)는 혈관 염증 과정을 매개하는 것으로 알려
져 있으며 급성 관상 동맥 증후군, 협심증 및 죽상 동맥 경화증의 
잠재적 치료 표적이 되는 것으로 나타났다. 급성 관상 동맥 증후군
은 대개 염증성 진행과 기계적으로 연관된 죽상 경화성 파열의 결
과임이 입증되었는데 TLR4는 경로 분석에서 Toll-like receptor 
신호 전달 경로, PI3K-Akt 신호 전달 경로 및 NF-κB 신호 전달 
경로에 관여하는 것으로 나타났다. 따라서, 복합홍화방이라는 작은 
복합 시스템에서, TLR4의 활성을 억제하는 것으로 예측된 성분인 
MOL137, MOL152, MOL178 및 MOL284는 Toll-like receptor 
신호 전달 경로와 같은 염증 관련 경로의 조절을 통해 심혈관질환
(CVD)에 대한 치료 효과를 발휘한다. 따라서 다중의 약물 – 표적 
- 질환의 상호 작용을 하는 이 복합 시스템에서, 다양한 활성 성분

은 관련 표적과 경로를 조절함으로써 다양한 생물학적 효과를 발휘
할 수 있으며 심혈관질환의 다양한 병리적 과정에 대한 치료 결과
를 달성할 수 있다37). 또한 심혈관질환 외의 질환에도 효과를 보일 
가능성을 보여주었다. 그러므로 방제에서 주요 유효성분만 분리하
여 사용하는 방법은 방제만큼의 효능을 발휘할 수 없었던 것이다. 
    CVD는 단일 요인으로 인한 것이 아니며, 다양한 유형의 CVD 
요인이 영향을 주고 서로 악화된다. CVD의 발달과 관련된 병리학
적 과정은 복잡하지만, 이러한 복잡한 조건에 동시에 작용하는 약
물은 아직 나타나지 않았다. 따라서 파노라마적인 시각에서 보면 
혈압 반응, 혈류 속도, 심장 근육 수축성 및 혈액 매개 염증과 같
은 다양한 생리 기능의 조절을 통한 복합홍화방의 다중의 치료 효
과가 CVD 퇴치에 탁월한 효능을 보였다. 현대 의학이 만성복합질
환인 CVD 치료에서 돌파구를 마련할 수 없다면 이처럼 복잡한 질
병에 잘 대처할 수 있는 한약방제에 주의를 돌리는 것이 현명한 선
택이지 않을까?37) 
    마지막으로 네트워크 약리학 이외에도 방제연구에 활용할 수 
있는 효과적인 도구로 Metabolomics를 들 수 있는데 이를 이용한 
연구로는 사향보심환58-60)에 대한 연구 등이 있다. 한의계에서 이미 
2008년에 metabolomics를 한의학연구에 소개하는 논문이 나온 바 
있으니 관심있는 사람의 일독을 권한다61). 

결    론

    이상 현대적인 시스템 약리학 또는 네트워크 약리학의 방법론
을 방제의 연구에 활용하는 최신의 경향을 살펴보았다. 기존의 약
리학적 연구방법으로는 한의학의 복합방제의 효능과 작용기전을 밝
히기 어려운 것이 사실이다. 이제 현대과학이 발전하여 인체 전신
에 network target, multi-component therapeutics의 특징을 갖
는 한약방제를 연구할 수 있는 방법론이 개발된 것에 대해 매우 환
영하는 바이다. 이미 중국은 국가적으로도 방제연구에 초점을 맞춰 
중의학을 과학화하고 중약산업을 발전시키는 것을 정책으로 삼고 
있는 바, 우리나라에서도 방제의 특징에 적합한 방법론을 활용하여 
한의약 안전성, 유효성 연구를 할 수 있도록 정책적으로 지원, 육
성하는 것이 시급하다고 생각된다. 
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