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ABSTRACT

Objective : This study aims to investigate the active ingredients and potential mechanisms of the beneficial herb on 

human cancers such as the liver by employing network pharmacology.

Methods : Ingredients and their target information was obtained from various databases such as TM-MC, TTD, and 

Drugbank. Related protein for liver cancer was retrieved from the Comparative Toxicogenomics Database and 

literature. A hypergeometric test and gene set enrichment analysis were conducted to evaluate associations between 

protein targets of red ginseng (Panax ginseng C. A. Meyer) and liver cancer-related proteins and identify related 

signaling pathways, respectively. Network proximity was employed to identify active ingredients of red ginseng on 

liver cancer.

Results : A compound-target network of red ginseng was constructed, which consisted of 363 edges between 53 

ingredients and 121 protein targets. MAPK signaling pathway, PI3K-Akt signaling pathway, p53 signaling pathway, 

TGF-beta signaling pathway, and cell cycle pathway was significantly associated with protein targets of red ginseng. 

Network proximity results indicated that Ginsenoside Rg1, Acetic Acid, Ginsenoside Rh2, 20(R)-Ginsenoside Rg3, 

Notoginsenoside R1, Ginsenoside Rk1, 2-Methylfuran, Hexanal, Ginsenoside Rd, Ginsenoside Rh1 could be active 

ingredients of red ginseng against liver cancer. 

Conclusion : This study suggests that network-based approaches could be useful to explore potential mechanisms and 

active ingredients of red ginseng for liver cancer.

Key words : network pharmacology, processed ginseng, liver cancer.
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Ⅰ. 서론1)

  간세포암종 (liver cancer or hepatocellular carcinoma, 

HCC)는 만성 간질환 및 간경변증 환자에서 가장 흔히 

나타나는 종양 중 하나이다. 간세포암종은 높은 재발율

과 화학요법에 대한 내성으로 인해 예후가 불량한 것으

로 알려져 있으며, 간 이식이 최선의 치료방법으로 알

려져 있다1). 간 이식은 종양 뿐 만 아니라 만성적인 염

증으로 인해 손상된 간 조직을 제거할 수 있는 장점이 

있지만, 거부반응에 대한 문제와 합병증의 위험이 보고

된 바 있다2). 따라서, 간세포암종의 재발 및 이차종양을 

예방하고 임상 예후를 향상시킬 수 있는 비침습적인 치

료방식의 개발이 필요하다.

  홍삼은 인삼 (Panax ginseng C. A. Meyer)을 수증기 

또는 기타 방식으로 쪄서 익혀 건조한 것이며, 전분 입

자의 호화 및 효소의 불활성화로 인해 인삼대비 소화율

이 높고 저장성이 양호한 것으로 알려져 있다3). 최근 

홍삼 및 홍삼 성분을 활용하여 간세포암종에 활용할 수 

있는 가능성을 제시하는 연구들이 수행되고 있다. 예를

들어, 오 등4)은 발효한 홍삼이 간암세포주 HepG2 세

포주를 포함한 여러 세포주에 대해 일관된 세포 분화에 

대한 조절과 항암효과를 보이는것을 확인하였으며, Zhu 

등5)은 홍삼의 대사체중 하나인 20(S)-protopanaxadiol

이 HepG2 세포주에서 항암효과를 발휘할 수 있다는 

것을 보고하였다. 이들은 소포체 스트레스 (endoplasmic 

reticulum stress) 등을 홍삼의 효과에 대한 기전으로 제

시하였지만, 아직 그 체계적인 기전은 규명되지 않았다.

  네트워크 약리학은 약물 표적의 파악과 새로운 적응

증을 규명할 수 있는 새로운 방법으로 부상하였다7). 네

트워크 약리학은 약물과 인체 단백질에 대한 네트워크

를 구축한 뒤 이를 분석하는 방식으로 적용되는데, 연

구자들은 이를 활용하여 한약의 시스템 수준 기전을 규

명하는데 적용하여 왔다8). 특히, Guney 등9)은 네트워

크 근접도라는 개념을 제안하고 이 방식이 약물에 대한 

새로운 적응증을 탐색할 수 있음을 밝혔다. 이 연구의 

핵심 결과는 인체 단백질-단백질 상호작용 네트워크 

(protein-protein network, PPI)상에서 약물의 표적이 

질병 단백질에 가까이 위치할 수록 그 약물이 질병 표

현형에 영향을 미칠 경향성이 더 높다는 것이다. 이 등

10)은 이 네트워크 근접도 개념을 천연물에 적용하여 비

알콜성 간염에 대한 플라보노이드를 규명할 수 있음을 

제시하고 이를 검증한 바 있다. 따라서, 네트워크 기반 

접근방식은 천연물 연구에 있어 유효성분과 핵심기전을 

파악할 수 있는 유용한 도구일 것이다.

  본 연구에서는 네트워크 약리학 접근방식을 활용해 

간세포암종에 대한 홍삼의 핵심 기전과 유효성분을 규

명하고자 하였다. 우리는 실험적으로 검증된 홍삼에 대

한 성분과 표적정보를 통해 홍삼에 대한 네트워크를 구

축하였다. 이후, 선택된 홍삼 표적들 중 간세포암종에 

대한 단백질들을 파악하고 관련 신호전달 경로를 규명

하였다. 마지막으로, 인체 단백질 상호작용 네트워크상

에서 홍삼성분의 표적과 간세포암종 관련 단백질 사이

의 근접도를 평가하여 간세포암종에 유효하게 작용할 

수 있는 핵심 성분들을 파악하고자 하였다. 

Ⅱ. 방법

1. 홍삼의 성분정보 파악

  홍삼의 성분정보는 네트워크 약리학 데이터베이스 

중 하나인 TM-MC11)를 활용하여 얻어졌다. TM-MC는 

크로마토그래피 방식으로 검출할 수 있는 한약 성분에 

대한 포괄적인 성분정보를 제공해주는 데이터베이스이

며, 성분에 대한 정보를 표준 ID 중 하나인 pubchem 

ID를 제공해주는 특성이 있다. TM-MC에서 홍삼 

(紅蔘, Red Ginseng)으로 검색한 결과 491종 성분이 

확인되었다. 이후의 분석을 위하여, 성분에 대한 대표

적인 표준 ID인 Pubchem ID가 존재한 416종 성분에 

대한 917개의 PubChem ID가 표적 정보를 검색할 잠

재적인 홍삼의 성분으로 선택되었다.

2. 검증된 표적정보 파악

  본 연구에서는 Huang 등12)이 구축한 데이터 세트

와 STITCH13) 및 TTD14) 데이터베이스에서 검색된 

실험적으로 검증된 성분-표적 쌍이 홍삼 성분의 표적

정보로 고려되었다. Huang 등은 여러 데이터베이스를 

종합하여 천연물에 대한 다양한 직접/간접 표적 정보

를 정리하였다. STITCH는 문헌, 실험적 근거 등을 

포함한 다양한 데이터베이스를 종합하여 40만개 이상
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의 성분에 대한 표적 정보를 통합 제공하는 데이터베

이스이다. TTD는 알려진 표적정보, 질환의 관련된 표

적 및 신호전달경로 등을 제공하는 종합 약학 데이터

베이스이다. 단백질 명명체계의 통일을 위해, STITCH

의 ensemble protein ID는 SYNGO15)를 활용하여 

gene symbol로 변환되었다. 

3. 성분-표적 네트워크 구축 및 시각화

  홍삼의 성분과 단백질 표적간의 관계는 성분-표적 

네트워크 구축 및 분석되어 파악되었다. 성분-표적 네

트워크는 이분 네트워크 (bipartite network) 중 하나

로서, 네트워크를 구성하는 점인 노드(node)는 성분 

혹은 단백질 표적을 의미하고, 성분과 표적간의 연결

관계인 엣지(edge)는 성분-표적관계를 나타낸다. 인삼

의 성분, 표적 및 이들간의 연결관계를 시각화하기 위

하여 Cytoscape (version 3.8.2)16)가 활용되었다.

4. 비알콜성 간염 관련 단백질 선정

  비알콜성 간염의 단백질은 Comparative Toxicogenomics 

Database (CTD)17)에서 파악되었다. CTD는 건강에 

관여하는 외부 환경 인자들의 정보제공을 목표로 하는 

공공 데이터베이스로서, 전문가들이 선별한 질병에 관

련된 단백질을 제공해주고 있다. CTD에서 확인된 간

세포암종 (hepatocarcinoma)의 관련 단백질 중에, 기

존에 실험적인 근거가 있는 관련성인 “Marker/Mechanism” 

및 “Therapeutic”으로 선별되어 있는 단백질을 선정하

였다. 그 결과, 간세포암종과 관련된 522개의 단백질

이 확인되었다.

5. 유전자 집합 농축분석

  홍삼 성분 그룹에 대한 관련된 생물학적 기능 혹은 

신호전달 경로는 통계적 분석 도구인 유전자 집합 농축

분석 (Gene set enrichment analysis, GSEA)18)을 통해 

확인되었다. GSEA는 유전자 발현 데이터를 분석하여 

표현형이 다른 두 종류의 표본들 간에 발현 값들의 차

이가 통계적으로 유의미한지 평가하는 방법이다. GSEA 

분석은 Enrichr 데이터베이스를 파이썬 환경에서 활용

할 수 있는 모듈인 gseapy를 활용하여 분석되었다. 

Enrichr은 gene ontology19), kyoto encyclopedia of 

genes and genomes (KEGG)20) 등을 활용하여 신호전

달경로, 생물학적 기능과 같은 여러 유전자 세트를 대

상으로 adjusted p-value, z-score, combined score와 

같은 연관성을 계산해주는 방식이다. Combined score

는 p-value의 역수에 로그를 취한 값과 z-score의 곱해 

계산한 값으로, 통계적 검정력과 유의성을 동시에 고려

할 수 있는 장점이 있다. 관련 신호전달 경로를 정리한 

유전자 세트인 KEGG 분석시, organism system의 신호

전달경로만을 고려하였고, B형 간염과 같은 질환에 관

련된 pathway는 제외하였다.

6. 네트워크 근접도 분석

  네트워크 근접도는 참조 분포 (reference distribution)

를 기반으로 약물의 표적 단백질 군과 질병 관련 단백

질 군 사이의 최단 경로 길이의 상대점수로 계산된다. 

간략히 서술하면, T를 약물 표적 세트, S를 질병 세트, 

d(s, t)를 노드 s와 t 사이의 최단 경로 길이라고 정의할 

때, 네트워크 근접도를 파악하기 위해선 먼저 아래와 

같이 질병 관련 단백질과 약물 표적 간의 평균 근접거

리 를 계산한다.

    

∈ 

  다음으로, 단백질 상호작용 네트워크에서 분석하고자 

하는 질병 단백질과 표적의 크기와 정도가 일치하는 

1000개의 단백질 세트에 S와 T를 상호작용 네트워크상

의 무작위 단백질로 치환한 후 이들 단백질 군 사이의 

를 측정하여 얻어진 값들을 활용하여 참조 분

포를 구성한다. 마지막으로, 상대 점수(relative score)는 

참조 분포에서 얻어진 의 평균 
 과 

표준편차 
 를 이용하여 아래와 같이 계산된다.

  




  상대점수 가 낮을수록 분석한 약물이 특정 질환에 

사용될 경향성이 보인다. 예를 들어, 이 등10은 비알콜

성 간염에 대한 근접도 점수가 가장 낮은 11개 

flavonoids 중 8개에서 이 예측결과를 지지할 수 있는 

실험적인 근거를 발견했는데, 이는 네트워크 근접도가 

질환에 효과가 있는 성분을 예측하는데 있어 합리적인 

성능을 보이는 것을 나타낸다. 네트워크 근접도에 대한 

보다 자세한 내용은 Guney 등이 수행한 연구9)에서 확

인할 수 있다.
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Ⅲ. 결과

1. 홍삼의 성분-표적 네트워크 구축

  Symmap, Huang 등이 구축한 데이터 세트, TTD 

등 다양한 네트워크 약리학 데이터베이스를 활용하여 

홍삼의 성분과 실험적으로 검증된 표적을 파악하였다. 

이들 정보들을 통합한 결과, 53종의 홍삼에 대한 성분

과 427종의 단백질 표적 사이의 664개의 성분-표적 

정보를 확보하였다 (Table 1). 홍삼의 표적 단백질 중

에서는 PRB2, RBL2, NOS2, RB1, TNF, CASP3, 

PTGS2, RELA, IL1B, PPP1R3A, 및 RHAG 등이 관

련된 홍삼의 성분 숫자(degree)가 가장 높았다 (각각 

11, 11, 9, 8, 8, 7, 7, 7개). 반면, 302개의 단백질 표

적의 경우 오로지 하나의 홍삼 성분과 연관성이 있는

것이 발견되었다. 충분한 숫자의 홍삼성분과 관여하는 

표적을 고르기 위해, 본 연구에서는 홍삼 성분에 대한 

평균 degree (1.56) 보다 더 높은 수치를 보이는 121

개의 단백질 표적을 핵심 표적으로 선택하여 이후 분

석에 사용하였다.

Table 1. Statistics of experimentally target information for red ginseng

Source NI NT NITA

STITCH 15 169 319
TTD 7 8 9

Huang et al. 42 255 385
Total 53 427 664

NI: number of ingredients, NT: number of targets, NITA: number of ingredient-target associations 

2. 간세포암종 단백질과의 연관성 및 관련 신호전달 

경로 규명

  홍삼의 단백질 표적들과 간세포암종과의 연관성을 

확인하고자 홍삼에 대해 구축된 성분-표적 정보와 간

세포암종 단백질 사이의 중첩된 정도를 계산하였다. 

중첩도 분석 결과, 122종의 홍삼 표적 중에 22개의 

표적이 간세포암종과 관련된 것을 확인하였다. 초기하

테스트 (hypergeometric test)는 이 중첩도가 무작위 

기대값 (random expectation)보다 유의미하게 차이나

는지 확인하기 위하여 수행되었다. 무작위 기대값들은 

표적정보 수집에 사용된 데이터세트에서 홍삼의 성분

수와 동일한 표적을 무작위로 선택한 다음 간세포암종 

관련한 단백질과 선택된 표적간의 중복된 표적 수를 

반복적으로 계산하여 얻어졌다. 홍삼의 표적 단백질이 

간세포암종과의 중첩된 표적수가 무작위 기대값보다 

3.34배 높은 것을 확인하였으며, 통계적 유의도 역시 

0.01 이하인 것을 확인하였다. 이것은 홍삼의 단백질 

표적이 간세포암종의 단백질 그룹과 유의미한 경향성

을 보인다는 것을 나타낸다.

  이후, GSEA을 활용하여 홍삼이 어떠한 간세포암종

과 관련된 신호전달 경로와 관련되는지 평가하였다. 

간세포암종과 관련된 신호전달 경로는 아래와 같이 

KEGG에서 간암에 대해 제시된 7개의 신호전달 경로

를 참조하였다: calcium signaling pathway, cell 

cycle, MAPK signaling pathway, p53 signaling 

pathway, PI3K-Akt signaling pathway, TGF-beta 

signaling pathway, wnt signaling pathway. 이들 신

호전달 경로 중에, 5개의 신호전달 경로가 홍삼의 표

적들과 통계적으로 유의미하게 관련되는 것을 확인하

였다 (Table 2). 

Table 2. Significant enrichment pathway related to hepatocellular carcinoma by targets of red ginseng (adjusted 
p-value of ≤ 0.05).

Term Overlap
Adjusted 
P-value

Combined 
Score

Protein targets 
(coding gene official symbol)

MAPK signaling pathway 16/255 2.92E-11 331.02
TGFB1, BDNF, FOS, MAPK14, TNF, RELA, 
EGFR, NFKB1, IKBKB, IL1B, CASP3, DDIT3, 
FAS, AKT1, MAPK1, TP53

p53 signaling pathway 6/69 1.06E-05 204.80 CASP9, CASP8, CASP3, FAS, BAX, TP53

PI3K-Akt signaling pathway 14/341 9.28E-08 138.82
BAD, NOS3, RELA, EGFR, NFKB1, IL2, VEGFA, 
RBL2, CASP9, IKBKB, IL6, AKT1, MAPK1, TP53

TGF-beta signaling pathway 5/84 0.0003 94.61 SMAD2, TGFB1, IFNG, MAPK1, TNF

Cell cycle 5/124 0.0019 49.83 RB1, SMAD2, RBL2, TGFB1, TP53
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3. 성분-표적 네트워크 시각화 

  파악된 홍삼의 성분, 표적, 그리고 관련된 신호전달

경로를 통합하여, 홍삼에 대한 성분-표적 네트워크를 

구축하고 시각화하였다 (Figure 1). 네트워크는 49종

의 성분과 121개의 단백질 표적 사이의 363개의 성분

-표적 관계로 구성되어 있다. 네트워크에서의 점은 홍

삼의 성분 혹은 단백질 표적을 나타내고, 이들 사이의 

점은 홍삼의 성분에 대해 실험적으로 검증된 단백질 

표적을 나타낸다. MAPK signaling pathway, PI3K-Akt 

signaling pathway, p53 signaling pathway, TGF-beta 

signaling pathway, 및 Cell cycle과 관련된 단백질 표

적의 갯수는 각각 16, 14, 6, 5, 5개로 확인되었다. 특

히, MAPK1, EGFR, TGFB1, TNF, TP53 등은 간세

포암종과 관련된 단백질이면서 동시에 여러 간암 관련 

신호전달 경로와 관련되어 있는 것으로 확인되었다. 

이 결과들은 홍삼이 간세포암종에 작용하는 핵심 기전

이 다양한 단백질 표적들과 연관되어있는 것을 나타낸

다.

Fig. 1. Compound-target network for Red ginseng. Circles and diamonds denote protein targets and 

compounds, respectively. The targets proteins related with hepatocarcinoma and 

hepatocarcinoma-related signaling pathways are presented by border and body colors, respectively. The 

yellow diamonds indicate “Compounds”, and the purple empty circle is “Genes associated with the 

liver cancer”. Each color means the corresponding pathway related with the liver cancer (i.e. Wood, 

TGE beta; Purple, Cell cycle; Red, MAPK; Light green, PI3K-Akt; Orange, p53; Grey, Others)

4. 네트워크 근접도 기반 홍삼의 유효성분 규명

  간세포암종에 대한 홍삼의 유효성분을 규명하기 위

해, 단백질 상호작용 네트워크 상에서 홍삼 성분의 표

적과 간세포암종 관련 단백질 사이의 네트워크 근접도

가 평가되었다. 홍삼 성분과 간세포암종 사이의 네트

워크 근접도는 최단거리의 평균 와 상대점수 

 가 사용되었다. 최단거리의 평균은 홍삼 성분의 

표적군을 기준으로 간세포암종과 관련된 단백질들에 

대한 최단거리들의 평균을 나타낸 것이고, 상대점수는 

홍삼 성분의 표적과 간세포암종과 관련된 단백질의 수 
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만큼 무작위로 선택된 단백질 군 사이의 거리를 기준

으로 실제 관측값이 얼마나 가까이 있는지를 계산한 

값이다. 이를 고려하면, 간세포암종에 대한  

및  가 낮은 홍삼 성분들은 단백질 표적이 간세포 

암종과 관련된 단백질과 네트워크상 밀접한 관련이 있

으며, 이 성분들은 간세포암종에 대한 유효성분일 가

능성이 높을 것이다. 분석결과, Ginsenoside Rg1, 

Acetic Acid, Ginsenoside Rh2, 20(R)-Ginsenoside 

Rg3, Notoginsenoside R1, Ginsenoside Rk1, 

2-Methylfuran, Hexanal, Ginsenoside Rd, 

Ginsenoside Rh1가 가장 낮은 상대점수를 갖는 것을 

확인되었다 (Table 3). 특히, Ginsenoside Rg1 및 

Ginsenoside Rh2는 상대점수가 –5.67 및 –4.80에 

달하여, 무작위 예측값 대비 간세포 암종 단백질군에 

매우 가까운 단백질 표적들을 가지고 있는 것으로 확

인되었다. 이 외의 다른 성분들도 모두 상대점수가 –

3 이하를 보이고 있는데, 이와 같은 네트워크상 밀접

도는 이들 성분들이 간세포암종에 대해 유효성분으로 

작용할 가능성이 높다는 것을 나타낸다. 

Table 3. Name, Pubchem ID, and structure of potential active ingredients of Red ginseng on the liver cancer

Compound name Pubchem ID  

Ginsenoside Rg1 441923 0.56 -5.67

Acetic Acid 176 0.43 -4.80

Ginsenoside Rh2 119307 0.67 -4.15

beta-Caryophyllene 5281515 0.70 -3.81

Notoginsenoside R1 441934 0.80 -3.75

Ginsenoside Rk1 11499198 0.50 -3.68

2-Methylfuran 10797 0.00 -3.68

Hexanal 6184 0.00 -3.65

Ginsenoside Rd 11679800 0.00 -3.65

Ginsenoside Rh1 12855917 0.73 -3.51

Ⅳ. 고찰

  본 연구에서는 네트워크 약리학 기법을 활용하여 간

세포 암종에 대한 홍삼의 핵심 기전과 유효성분을 규명

하고자 하였다. 이를 위해, 홍삼의 성분-표적 네트워크 

및 인체 단백질 상호작용 네트워크가 구축되었으며 간

세포암종에 대한 단백질이 파악되었다. 이들 네트워크 

구축을 통해 실험적으로 검증된 홍삼의 성분과 표적 정

보를 확보하였으며, 초기하테스트를 통해 홍삼 성분의 

표적들이 간세포암종과 유의미한 연관성을 가진다는 것

을 확인하였다. GSEA 분석 결과는 홍삼 성분의 표적들

이 어떤 신호전달경로와 관련되는지를 규명하였다. 성

분-표적 네트워크 시각화 분석 및 근접도 분석은 간세

포 암종에 대한 홍삼의 핵심 표적과 유효성분을 제시할 

수 있었다.

  GSEA 결과를 통해 홍삼 성분의 표적들과 관련된 간

세포암종에 관련된 신호전달 경로를 파악할 수 있었다. 

KEGG20)에 따르면, 이 중 MAPK signaling pathway는 

세포 증식, 분화 및 이동을 포함한 다양한 세포 기능에 

관여하고 있다. p53 signaling pathway는 DNA 손상, 

산화 스트레스 및 활성화된 종양 유전자 등에 의해 활

성화되며, 세포주기의 정지 및 세포 사멸에 깊게 관련

되어 있다. PI3K-Akt signaling pathway는 다양한 유

형의 세포 자극 또는 독성 손상에 활성화되며, mRNA 

전사, 단백질 번역, 세포 증식과 같은 기본적인 기능을 

조절한다. 이 신호전달 경로들과 홍삼의 표적 사이의 

유의미한 관련성은 홍삼의 기전이 간암세포주와 관련된 

다양한 신호전달 경로를 조절하여 나타난다는 것을 나
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타낸다.

  네트워크 근접도 분석을 통해 간세포암종에 유의미하

게 관련된 홍삼 성분의 성분을 규명할 수 있었다. 기존 

연구결과는 예측된 홍삼의 유효성분 중 일부들이 실제

로 간세포주에 활용될 수 있음을 지지해주었다. 예를 

들어, ginsenoside Rg1은 네트워크 근접도상 간세포암

종 단백질군과 상대적 점수가 가장 낮은 홍삼 성분이었

는데, Gao 등21)은 ginsenoside Rg1이 간에 대한 보호

효과가 있음을 종합적으로 고찰하며 간세포암종에 활용

될 수 있음을 제시하였다. 또한, ginsenoside Rh2 역시 

네트워크 근접도상 간세포암종 단백질군과 밀접한 관련

을 나타냈는데 ( =0,  ), 

Yang 등22)은 ginsenoside Rh2가 beta-catenin 및 자가

포식을 통해 간세포암종을 억제하는 효과가 있음을 보

고한 바 있다. 또한, notoginsenosider R1도 간세포암종 

단백질군에 대한 낮은 상대점수를 보였는데, Li 등23)은 

notoginsenoside R1은 종양 촉진의 역할을 하는 

miR-21의 발현을 억제하여 간세포암에 대한 항암효과

를 보인다는것을 보고한 바 있다. Ginsenoside Rk1 역

시 암세포 암종 단백질군과 네트워크상 밀접한 관계를 

보였는데, 김 등24)은 Ginsenoside Rk1가 텔로머라제 활

성 및 세포사멸 유도를 통해 인간 간암세포주에 대한 

항암효과를 보였다고 보고하였다. 이와 같은 기존 연구

들과의 일치 결과는 네트워크 근접도를 통해 간세포암

종에 대한 홍삼의 효과를 성공적으로 규명한 것을 나타

낸다.

  본 연구결과의 한계는 다음과 같다. 먼저, 네트워크 

근접도는 단백질 상호작용 네트워크 상에서의 관련성을 

활용하여 성분-질환을 예측해주는 방식으로, 예측한 유

효성분 중 위양성 결과 (false-positive results)가 포함

되어 있을 수 있다. 또한, 홍삼에 대한 성분정보는 정량

적인 정보가 결여되어 있어, 연구에 포함되어 있는 성

분이 약리학적으로 유의미한 정도의 농도로 포함되어 

있는지에 대한 추가적인 연구가 필요하다. 그럼에도 불

구하고, 본 연구는 네트워크 기반 접근방식이 한약의 

핵심 기전 및 유효성분을 체계적으로 예측할 수 있는 

유용한 도구임을 보여주었다.
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