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서    론

    한의학은 예로부터 ‘소우주(小宇宙)’ 개념의 인체관을 통하여 
같은 질병이라도 개개인의 상태에 맞게 차별된 치료법을 시행하여 
왔으며, 인체를 유기체로서 바라보는 전체론적인 관점(Holistic 
Approach)과 ‘변증논치(辨證論治)’라는 고유의 체계를 바탕으로 질
병을 진단하고 치료하는 특성을 가진다1). 이러한 특성으로 인하여 
한의학적인 연구라는 주제는 현대과학, 특히 분석적인 방법론과 상
충되는 것으로 간주되고, 이의 과학화에 회의적인 시각으로 간주되
고 있는 실정이다.
    한편, 환원주의적 생명과학 연구는 20세기 후반부터 인간 유
전자의 구성을 밝히는 것을 비롯하여 그 동안 해결하지 못했던 여
러 생물학적 문제를 밝히고, 질병의 진단과 치료에 획기적 진보를 

가져오는 엄청난 공헌을 하였다2). 그러나 다른 한편으로 영국 옥
스퍼드대학의 생리학자 Denis Noble 교수가 『The Music of 
Life: Biology Beyond Genes』에서 지적하였듯이 현대 생물학의 
환원주의적 관점은 한 개체의 생명현상을 설명하는데 한계가 있으
며, 생명현상은 DNA뿐만 아니라 세포, 조직 등 인체의 다양한 구
성인자들의 상호 작용에 의해 좌우되기 때문에 거시적이며 통합적
인 접근이 요구된다. 최근에는 생명과학 연구에서 종전의 환원주
의적 미시생물학 일색의 관점에서 융합 학문, 거시적·통합적 패러
다임으로 전환되면서 시스템생물학(Systems Biology)적 접근이 각
광받고 있다. 인간게놈프로젝트와 함께 기능적 시스템을 기반으로 
개체를 이해하고자 하는 피지옴(Physiome) 연구가 두각을 나타내
고3), 생체 실험 위주의 연구 풍토를 벗어나, 컴퓨터를 이용한 생체 
시뮬레이션 모델의 구축과 이를 활용한 연구에 많은 연구진이 참
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여하고 있다4). 
    반면, 한의학 연구 분야에서 피지옴 연구나 네트워크 약리학과 
같이, 시스템 생리학적 방법론을 활용한 연구는 드문 실정이다. 전
세계적으로 가상심장 관련 피지옴 연구는 선도적 분야로 인정받으
며 시뮬레이션, 모델링, 분자 레벨의 시스템적 접근 등 미국, 영국, 
일본 등에서 여러 관련 연구가 진행되고 있고5) 한의학 분야에서는 
Shim6)의 연구에서 사상의학에 대한 피지옴적 접근의 필요성이 제
기된 바 있다. 그러나 정체관이라는 한의학과 피지옴의 공통점에도 
불구하고 한의학 연구에 있어서 시스템 생리학적 접근을 활용한 연
구7)는 드물다. 특히, 피지옴 개발과 같이 Bottom-up 방식으로 한
의학에 시스템 생리학적인 접근을 시도하는 경우 외에, Top-down 
방식으로 시스템 생리학적 연구 방법론을 한의학에 적용하여 한약
의 효능 연구 등을 수행할 수 있기 때문에 한의학 연구에 시스템 
생리학적 접근법의 활용 가치는 매우 높다고 할 수 있다.  
    우리의 현황과 달리, 중국에서는 여러 가지 목적과 연구 방법
에 따라 TCM 관련 데이터베이스가 다양하게 구축되어 활용되고 
있는데, 처방, 약물, 성분에 대한 자료만 제공하는 데이터베이스나 
약물과 성분에 대한 자료를 제공하는 경우뿐만 아니라 처방, 약물, 
성분, 표적, 질병 등의 관련성에 대하여 통합적인 정보를 제공하는 
데이터베이스가 구축되어 전통 약물의 효과와 안전성에 대한 근거 
마련과 더불어 통합적인 연구의 기반으로 활용되고 있다. 중국은 
국가 주도의 전통의학 연구와 지원이 활발하여 다양한 방면에서 연
구 성과를 보이고 있는 반면, 국내에서는 기구축된 시스템 생리학 

데이터베이스 기반의 전통약물에 대한 시스템 생물학적 효능 연구
가 미흡하다. 특히, 중국의 TCMSP(Traditional Chinese 
Medicine Systems Pharmacology Database and Analysis 
Platform)에서는 상용 전통 약물에 대한 성분, 질병 표적에 대한 
통합적인 분석 자료를 제공하고 있어 다양한 연구 성과로 귀결되고 
있다. 
    이에 따라, 본 연구는 우리 한의학계에서도 시스템 생리학적 
연구방법론의 도입 및 활용에 대한 필요성을 검토하고, 중국의 네
트워크 약리학 연구 사례를 중심으로 전통의약학과 시스템생물학 
연구 현황을 소개함으로써, 관련 연구가 부족한 국내의 현실을 개
선하고 한의학의 새로운 근거 창출에 기여할 수 있는 기초연구 분
야에서 시스템생물학의 도입 필요성 및 가능성을 제시하고자 한다. 

본    론

1. TCM 네트워크 약리학 관련 Database 구축 현황 및 Target 
Database 선정
    중국의 시스템생물학적 방법론을 도입한 분야는 전통약물에 대
한 스크리닝 혹은 안전성 확보 등 다양한 목적으로 시스템을 구축
하고 있는데, 특히 네트워크약리학이라는 방법론을 도입하여 TCM 
연구를 수행하기 위한 많은 데이터베이스 및 리소스를 확보하고 있
다. Li8)는 중국과 대만의 TCM 관련 데이터베이스를 크게 3부류로 
나누었는데, 구체적으로 약물 관련 데이터베이스, 생체분자 네트워

Table 1. Public databases and resources related to TCM network pharmacology8)

Category Name Description Web

Herb related 
databases

TCM-ID9) (Traditional Chinese 
Medicine Information Database)

Contains 1197 formulae, 1098 medicinal herbs and 9852 herbal 
ingredients http://tcm.cz3.nus.edu.sg/group/tcm-id

TCM Database@Taiwan10) Contains more than 20000 pure compounds isolated from 453 
TCM ingredients http://tcm.cmu.edu.tw

TCMGeneDIT11) Provides association among TCM and genes, diseases, TCM effects 
and  TCM ingredients through text-mining http://tcm.lifescience.ntu.edu.tw

CHMIS-C12) 
(Comprehensive Herbal Medicine 
Information System for Cancer)

Contains 203 cancer-related molecular targets, 527 anticancer 
herbal  formulations, 937 individual ingredients and 9366 
phytochemicals

http://sw16.im.med.umich.edu/chmis-c

TCMID13)

(Traditional Chinese Medicines 
Integrated Database)

Contains 47000 prescriptions, 8159 herbs, 25210 compounds, 6828 
drugs, 3791 diseases and 17521 related targets collected from 
different resources and through text-mining

http://www.megabionet.org/tcmid

Biomolecular 
network 
resources

(only shows 
protein-protein 

interaction 
databases)

HPRD14)

(Human Protein Reference Database)
Human protein-protein interaction data manually extracted from 
the literature http://hprd.org

MINT15)

(Molecular Interaction database)
Focuses on experimentally verified protein-protein interactions in 
scientific literature http://mint.bio.uniroma2.it/mint

STRING16) 
(Search Tool for the Retrieval of 
Interacting Genes/Proteins)

A database of known and predicted protein interactions derived 
from four sources: Genomic Context, High-throughput 
Experiments, Coexpression and Previous Knowledge

http://string-db.org

DIP17) 
(Database of Interacting Proteins) Experimental protein-protein interaction data http://dip.doe-mbi.ucla.edu

BioGRID18) Integrates protein-protein interaction data through comprehensive 
curation efforts http://thebiogrid.org/

Phenotype 
network 
resources

OMIM19)

(Online Mendelian Inheritance in 
Man)

A comprehensive, authoritative compendium of human genes and 
genetic phenotypes http://www.omim.org

UMLS20)

(Unified Medical Language System)

Contains more than 2 million names for 900000 concepts from 
biomedical vocabularies, and 12 million relations among these 
concepts

http://www.nlm.nih.gov/research/umls

HPO21)

(Human Phenotype Ontology)
Uses information from OMIM and the medical literature and 
contains approximately 10000 terms

http://www.human-phenotype-ontology.
org
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크 리소스, 표현형 네트워크 리소스 등이다(Table 1). 
    이 중, 약물 관련 데이터베이스는 중의학의 처방, 처방을 구성
하는 약물, 약물의 구성 성분에 대한 정보를 제공하는 것을 기본으
로 한다. 또한 구성 성분과 인체의 표적(단백질) 사이의 관계, 표적
과 질병 사이의 관계 및 네트워크 분석 등에 대한 정보를 통합적으
로 제공하고 있다. 또한, 생체분자 네트워크 리소스는 성분과 단백
질, 유전자 등 표적들 사이의 관계에 대한 정보를 제공하며 문헌 
조사, 실험, 다른 리소스로부터 얻은 지식을 기반으로 한다. 마지막
으로, 표현형 네트워크 리소스는 단백질, 유전자 등의 표적과 질병, 
표현형 사이의 관계에 대한 정보를 제공하는데 이는 문헌 조사, 임
상, 다른 리소스로부터 얻은 지식을 기반으로 한다. 
    Table 1에 열거된 데이터베이스를 포함하여, 중국과 대만에서
는 TCM 데이터베이스가 다수 운영되고 있다. 이 중, 최근에 구축
되어 TCM 네트워크 약리학 연구에 직접 활용 가능한 데이터베이스
로는 TCM-ID, TCM Database@Taiwan, TCMGeneDIT, 
CHMIS-C, TCMID, TCMSP, Chem-TCM, HIT와 같이 총 8개의 데
이터베이스를 들 수 있는데, 이들은 각각 다양한 목적과 연구방법에 
따라 구축되어 있다(Table 2). TCM-ID, TCM Database@Taiwan과 
같이 약물 및 성분에 대한 자료를 중점적으로 제공하는 데이터베이
스가 있는 반면, TCMGeneDIT, CHMIS-C, TCMID, TCMSP, 
Chem-TCM, HIT와 같이 약물 및 성분 뿐만 아니라 표적, 질병의 
관련성에 대해서 통합적인 정보를 제공하는 데이터베이스도 있다. 
    이들을 구체적으로 살펴보면, 2005년 구축된 TCM-ID 
(Traditional Chinese Medicine Information Database)는 1197
개 처방과 1098개의 약용 약물 및 9852개의 성분을 포함하고 있으
나 성분과 표적 사이의 관계는 나와 있지 않다9). TCM 
Database@Taiwan은 453개의 TCM 성분에서 분리된 20000개의 
단일 성분에 대한 내용을 제공하고 있으며 다수 성분에 대한 자세
한 정보를 제공하는 반면 성분과 관련된 약물-표적 간의 정보는 정
리되어 있지 않고 주고 성분의 특징 및 2D, 3D 구조 위주의 정보
를 제공한다22). 2008년 구축된 TCMGeneDIT는 TCM과 유전자, 질
병, TCM의 효과 및 약물 성분에 관하여 텍스트-마이닝을 통한 상
관관계를 제공한다11). 2005년 구축된 CHMIS-C는 203개의 암 관
련 분자 표적과 527개의 항암 약물 제제들, 그리고 937개의 개별 
성분과 9366개의 식물성 화학물질에 대한 정보를 가지고 있으며12), 
2013년에 시작된 TCMID는 다양한 리소스와 텍스트-마이닝을 통해 
수집된 47000개의 처방, 8159개의 약물(Herbs), 25210개의 성분, 
6828개의 약(Drugs), 3791개의 질병과 17521개의 관련 표적들에 
관한 정보를 제공하며 성분-표적-질병 간의 네트워크를 보여주며 

TCM과 현대 생명공학을 잇는 다리역할을 하고 있다13). 이상 5개의 
데이터베이스는 Li8)의 분류 중 약물 관련 데이터베이스에 해당한다
(Table 1).
    TCMSP (http://lsp.nwsuaf.edu.cn/tcmsp.php)는 2012년에 
구축되어, 499개의 약물(Herbs), 29384개의 성분, 3311개의 표적, 
837개의 질병에 대한 내용을 포함하며 약물 및 성분들의 구조와 
약동학 속성, 그리고 성분-표적-질병 간의 네트워크 정보를 제공한
다. TCMSP는 TCM 이론에 기반한 새로운 방제를 개발하고, 활성
성분을 기반으로 약물을 식별하고 선별하는 등 시스템 약리학 연구
의 통합플랫폼으로서의 역할을 목표로 구축되었다23). 2007년 구축
된 CHEM-TCM(http://chemtcm.com/database.html)은 TCM과 
서양의학을 분자레벨에서 연계시켰다24). 2010년에 구축된 
HIT(http://lifecenter.sgst.cn/hit)는 약물의 활성성분과 표적을 
연결하는데, 1300개의 약물과 586개의 성분, 1301개의 표적 정보
를 포함한다25).
    본 연구에서는 TCM 관련 데이터베이스 중 TCMSP의 사례를 
중심으로 구체적인 현황을 분석하고 한의학에 적용시 고려사항을 
도출하였는데, 다양한 데이터베이스 중 TCMSP를 선정하게 된 근
거는 Ru23)의 연구에서 기술된 TCMSP의 특징에 기인한다. 우선, 
TCMSP에서는 흡수, 분포, 대사, 배설과 같은 약물의 약동학적 정
보를 포함한 데이터베이스의 양이 방대하다. 또한, 이를 직접 활용
하여 2012년부터 2014년 말까지 총 20편의 약물 효능 연구 논문
을 지속적으로 발표하였다. 이처럼 TCMSP는 시스템 약리학을 기
반으로 약물의 활동성 물질, 약효성분의 표적을 밝혀 약효물질과 
질병과의 관계를 밝히고 있다. TCMSP의 데이터베이스는 약물-표
적 간의 네트워크와 약물-질병 간의 네트워크를 통해 중약의 효능
과 독성을 예측하고 약물의 기전을 밝히며 TCM 이론을 규명하고 
중약 기반의 새로운 신약 개발을 가능케 하는 기초연구를 위한 기
반을 마련하고 있으므로, 이를 한의학에 적용할 경우, 한의학의 분
자생물학적인 미시 분석적 연구 방법론에 직접 활용 가능하다. 또
한, 해당 웹사이트(http://lsp.nwsuaf.edu.cn/tcmsp.php)를 통해 
TCMSP에서 구축한 알고리즘 기반으로 약물 효과에 대한 통합적인 
정보 분석 결과를 제공하고 있다는 점에서 향후 한의약 효능의 근
거 마련 및 신약 개발을 위한 연구에 참고할 가치가 있기 때문이다.
    TCMSP에 대해 구체적으로 살펴보면, Ru23)는 TCMSP 데이터
베이스가 총 3개의 카테고리로 분류된다고 밝히고 있다. TCMSP는 
① 성분(Compounds), 표적, 질병의 정보, ② 약물 성분(Herbal 
ingredients)의 약동학 관련 정보(Fig. 1. C1), ③ 성분-표적 간의 
관계(Fig. 1. C2)와 표적-질병 간의 관계(Fig. 1. C3)를 다루고 있

Table 2. Summary and comparison of TCM network pharmacology DBs

Formulae Herbs Compounds Drug Target Disease 기타/비고
TCM-ID9) o o o
TCM Database@Taiwan10) o o 성분들의 구성, 구조
TCMGeneDIT11) o o o o
CHMIS-C12) o o o o o 암 관련
TCMID13) o o o o o o 네트워크 분석 제공

TCMSP23) o o o o o 성분들의 구조, 속성
네트워크 분석 제공

CHEM-TCM24) o o o
HIT25) o o o
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다. 약물의 효능은 ③의 성분-표적 관계(Fig. 1. C2)와 표적-질병 
관계(Fig. 1. C3)를 비교하여 성분-표적-질병의 관계를 도출함으로
써 분석되는데, 이 때, ①과 ②의 정보가 사전 작업을 위한 데이터
로 활용된다. 이 때, DrugBank, PubChem 등의 외부 데이터베이
스의 정보를 참조하게 된다.
    TCMSP를 활용한 약물의 효능 연구 과정을 감초의 사례를 통
해 설명하면, Fig. 2와 같다. 감초에 함유된 280개 성분 중 약동학
적 스크리닝 작업을 통해 선별된 69개의 유효성분은 성분-표적 네
트워크와 표적-질병 네트워크를 통해 서로 연계된다. 이러한 약물-
성분-표적-질병 간의 연결 작업을 통해 약물에 포함된 다양한 성
분의 효능이 밝혀지게 된다. 이 때, Fig. 1의 데이터베이스가 활용
되는데, 유효성분 선별시 ② 약물 성분(Herbal ingredients)의 약
동학 관련 정보(Fig. 1. B1 B2 B3)가 활용되고, 약물-성분-표적-질
병 간의 연결 작업시 ③ 성분-표적 간의 관계(Fig. 1. C2)와 표적-
질병 간의 관계(Fig. 1. C3) 정보가 활용된다. ① 성분
(Compounds), 표적, 질병의 정보는 모든 과정의 기본 데이터로 
활용된다.  

Fig. 1. Database scheme and search flow chart.

Fig. 2. Workflow of the general TCMSP based research.

Table 3. Comparison between Sasang herbs and TCMSP DB
Total amount of Sasang Herbs Main Sasang Formulae 

Sasang
Herbs

Herbs in TCMSP 
DB (499)

Herbs in major
Sasang-formulae

Herbs not in
TCMSP DB

SE type 83 66 46 7
SY type 88 55 31 4
TE type 98 55 44 14
TY type 10 4
Total 279 180 121 25

Table 4. Sasang Herbs of main Sasang formulae which are not in 
TCMID DB

Sasang herbs 
Korean name TCMID name

SE type
(7 herbs)

백하수오 何首烏 Polygonum multiflorum
적하수오 何首烏 Polygonum multiflorum
산사 山楂 Crataegus pinnatifida
보골지 補骨脂 Psoralea corylifolia
적석지 赤石脂 Halloysitum Rubrum
청밀 蜂蜜 Apis cerana
계육 鷄肉 Gallus gallus domesticus

SY type
(4 herbs)

석고 石膏 Gypsum Fibrosum
생지황 生地黃 Radix Rehmanniae
활석 滑石 Talcum
인동등 忍冬藤 Lonicera japonica

TE type
(14 herbs)

녹용 鹿茸 Cervus nippon,
Cervus elaphus

오미자 五味子 Schisandra chinensis
맥문동 麥冬 Ophiopogon japonicus
원지 遠志 Polygala tenuifolia
용안육 龍眼肉 Arillus Longan
제조 蠐螬 Holotrichia diomphalia
행인 杏仁 Prunus armeniaca
저근백피 椿根皮 Cortex Toonae Sinensis

서각 犀角
Rhinoceros unicornis,
Rhinoceros sondaicus,
Rhinoceros sumatrensis

대두황권 大黃豆卷 Semen Sojae Germinatus
영양각 羚羊角 Cornu Saigae Tataricae

사향 麝香
Moschus moschiferus,
Moschus berezovskii,
Moschus sifanicus

금박 金箔 Aurum

웅담 熊膽 Selenarctos thibetanus,
Ursus arctos

2. 사상체질의학에 대한 TCMSP 데이터베이스의 활용 가능성
    TCMSP와 같은 시스템 생물학 기반의 약물 데이터베이스를 한
의학 연구에 직접 적용하기 위해서는 중의학과 차별화되는 한의학
의 특징에 기존 데이터베이스를 최적화하는 작업이 필요하다. 이러
한 한의학의 차별화된 특징으로는 사상체질의학을 들 수 있는데, 
사상체질의학 약물과 TCMSP 데이터베이스의 약물을 상호 비교함
으로써 TCMSP와 같은 중의학 데이터베이스를 활용하여 한의학 데
이터베이스를 설계시 고려되어야 할 사항을 도출하였다. 이를 통
해, 중국에 비하여 아직 미흡한 우리 한의계의 시스템 생물학 기반
의 효능 연구의 차별화 가능성을 검토하고자 하였다.
    우선, 사상체질의학에서 쓰이는 약물과 TCMSP 데이터베이스
의 약물 499개와  비교하여, 한의학 연구에 TCMSP를 적용하기 위
해 TCMSP에 추가로 정보 반영이 필요한 약물을 도출하였다. 사상
체질의학 약물에 해당하는 소음인 약물 83개, 소양인 약물 88개, 
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태음인 약물 98개, 태양인 약물 10개 중 TCMSP 데이터베이스에
서 제공되고 있는 약물은 각각 66개, 55개, 55개, 4개이다(Table 
3). 전체 사상체질의학 약물 279개 중 TCMSP에 포함된 약물의 수
는 총 180개로 64.5%의 사상체질의학 약물이 이미 TCMSP에 반영
되어 있었으며, 35.5%(99개)의 사상체질의학 약물이 추가로 
TCMSP에 반영이 필요하였다.   
    그리고 약물의 범위를 좀 더 축소하여, 사상체질의학의 주요 
처방에 활용된 약물과 TCMSP의 약물을 비교함으로써, TCMSP가 
반영해야할 사상체질의학 약물의 최소 범위를 산출하였다. 사상체
질의학의 주요 처방인 소음인 27개, 소양인 16개, 태음인 24개 처
방에 사용되는 사상체질의학 약물은 소음인 46개, 소양인 31개, 태
음인 44개 약물인데, 이 중에서 TCMSP 데이터베이스에서 제공되
지 않는 약물은 소음인 7개, 소양인 4개, 태음인 14개로 산출되었
다(Table 3). 즉, 사상체질의학 주요 처방에 활용된 약물 121개 중 
이미 TCMSP에 반영된 약물은 79.3%(96개)이므로, 최소 20.6%(25
개)의 약물이 추가로 TCMSP에 반영되어야만 TCMSP를 활용하여 
사상체질의학의 주요 처방에 대한 시스템생물학적 효능 연구가 가
능하다. 
    다만, 사상인의 주요 처방에 쓰이는 약물 중에서 TCMSP 데이
터베이스에서 찾을 수 없는 약물 25개를 TCMSP의 499개 약물보
다 더 많은 8159개의 약물 데이터베이스를 가진 TCMID에서는 모
두 포함하고 있었다. 이들을 약물이름을 기준으로 검색한 결과는 
Table 4와 같다.

고    찰

    한의계에서 연구가 본격적으로 시작된 이래 과학적 방법론을 
도입한 연구는 실험연구가 주를 이루고 있다. 의미가 있는 연구 성
과가 도출되고 있음에도 불구하고 방법론이나 과학화라는 지향에 
대하여 회의적인 견해 혹은 보완 필요성은 여전히 제기되고 있다. 
특히, 분자수준의 실험연구 방법론이나 연구결과가 바로 신체 차원
의 결과로 해석되는 문제와 임상 적용의 한계에 대한 문제 제기는 
한의계에서 지속되었다. 최근에는 서양과학계를 비롯하여 의학계에
서도 이에 대한 논의가 이루어지고 있으며 한의학이론과 시스템생
물학의 유사성에 대한 제언도 있다8,26). 특히 주목할 점은 과학계와 
의학계에서는 단순한 문제 제기에 그치지 않고, 다차원적 고려와 
접근을 통한 문제해결의 가능성을 구체적인 방법론과 함께 제시하
고 있다는 점이다.
    시스템 생물학은 기존 의학의 ‘One Disease-One Target’, 
‘One-Size-Fits-All’ 개념 중심의 질병 치료가 개인맞춤의학으로 
변화하는 과정에서 대안이 될 수 있는데, 예를 들어 당뇨병을 비롯
하여 만성질환의 치료에 있어서 영양, 심리, 라이프 스타일 등의 
요인을 고려하는 개인맞춤치료에서 중요한 역할을 하며, 한약 처방
의 ‘다중 표적 약리학’에서 기전을 이해하는데 유용하며, 실제 류마
티스 관절염 환자를 세부 유형으로 구분하여 치료하는 중의학 이론
의 구체적인 근거27)가 되고 있으므로, 개인맞춤의학에 대한 시스템
생물학적 접근 가능성을 높이 평가하고 있다28). 
    또한 질병에 대한 개념 차이가 있는 증(證)에 대한 연구를 비

롯하여 유사 처방의 적응증 차이에 대한 연구를 시스템생물학적으
로 접근함으로써 한열개념이나 대시호탕과 소시호탕의 비교에 대한 
과학적 근거를 제시하고 있다. 
    2007년 Li29)는 신경-내분비-면역(NEI;Neuro-Endocrine-Immune) 
시스템의 네트워크 분석을 통하여 한증은 호르몬과 열증은 면역과 
연관되며 이들 두 네트워크는 신경전달물질(Neuro-transmitters)
에 의해 연결되어 있음을 제시함으로써 중의병리학의 중요한 개념
인 증(證)에 대한 시스템생물학적인 접근을 제안하였다. 이외에도 
네트워크 약리학 혹은 시스템생물학의 방법론을 도입하여 연구가 
이루어지고 있는데, 다양한 질병에 대응되는 복합처방의 기전이나 
새로운 약물의 탐색30,31)을 비롯하여 질병에 효과적인 약물의 분자
(molecules), 세포(cells), 장기(organs) 수준별 효과에 대한 연구
32-35)가 이루어지고 있다. 또한 Li36)는 대시호탕과 소시호탕의 9개 
약물에 대한 성분, 표적, 질병을 네트워크에서 연계하여 약동학적
으로 비교함으로써 표적 생리활성에 있어서 유사점과 차이점을 분
석하여 기본 약물은 치료효과를 담당하고 추가약물은 기본 약물과 
추가 약물 사이에 동일 또는 보완적인 단백질을 목표로 삼음으로써 
상승작용에 의한 치료효과를 보강한다는 결론을 얻음으로써 처방 
최적화의 새로운 방법론이 될 수 있음을 확인하였다. 
    이처럼 중국에서는 시스템생물학의 방법론을 전통의학에 구체
적으로 적용하여 다양한 약물 데이터베이스를 구축하고 해외에서 
개발된 공개 데이터베이스와 연계시켜 중의학의 경험에 대한 근거
를 확보하거나 새로운 약물을 탐색하는 실용적인 논문을 발표하고 
있는데 국내 한의계는 이에 대한 기반조성이나 연구가 미흡한 실정
이다. 이러한 상황에서 중의학과 차별적이고 새로운 연구 영역에 
대한 연구 가능성 및 데이터베이스 개발 필요성을 검토하기 위하여 
사상체질의학의 약물과 주요 처방의 약물 이름을 기준으로 중국의 
TCMSP에서 검색한 결과, 사상의학 약물 279개중 99개가 포함되
지 않았고 주요처방의 약물 121개 중에서도 25개가 포함되지 않았
음을 확인하였다. 또한 주요 처방의 약물 25개에 대하여 TCMID에
서도 검색한 결과 약물 이름을 기준으로 할 때, 백하수오와 적하수
오를 하수오로 통칭하여 약물 구분이 불가능한 경우가 있었고, 서
각, 사향, 녹용 등은 기원약물이 다양하여 구분이 모호한 경우가 
있었다. 
    Li8)는 네트워크 약리학은 유효 약물과 시너지 효과가 있는 처
방 조합을 확인할 수 있고, 전통처방의 한약제제의 조합 원칙을 이
해할 수 있고, 처방-증후간의 연계 관계를 설명할 수 있으며, 한약
제제로부터 새로운 약물을 탐색하는 최적화를 가능하게 한다고 전
망하고 있다(Fig. 3).
    이와 같이 사상체질의학에도 네트워크 약리학의 방법론을 응용
한다면 중의학과 차별된 사상체질의학의 특성을 밝히는데 도움이 
될 수 있다고 판단된다. 특히, 사상체질의학은 병증보다 개인의 특
성을 중시한다는 점은 ‘처방-증후’의 관계를 넘어 ‘처방-증후-개인
특성’의 관계를 설명할 수 있을 것이다. 또한, 개인특성이 잘 변하
지 않는다는 점을 강조하는 사상체질의학의 특성을 서양의학의 유
전적 특성 및 발현과 질병과의 관계에 대한 연구에 근거하여 이해
할 수 있으며, 무엇보다 사상인마다 사용할 수 있는 약물을 구별하
는 임상적 우수성을 ‘약물-성분-표적-질병’ 네트워크에서 전혀 다
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른 약물들 사이에 성분, 네트워크 표적 및 질병의 관계에서 ‘겹침’
의 양상이나 동일한 사상인의 다른 증들 사이 혹은 다른 사상인의 
유사 증 사이에 ‘겹침’의 양상을 분석함으로써 개인차에 대한 설명
이 가능할 것이다. 마지막으로 사상체질의학에서 성정의 변화를 중
시한다는 이론이나 성정의 편차가 사상인을 결정하며 병증의 근본 
원인이라는 점에 대하여 사상처방의 ‘약물-성분-표적-질병’ 네트워
크와 신경정신과 질환 사이에 관련성 또는 ‘겹침’을 분석하여 검증
을 하거나 새로운 질병예방 및 정신과 영역의 새로운 처방조합이나 
약효를 예측할 수 있을 것이다.  
    비록 초보적인 검토 결과이지만, 국내에서도 중국 데이터베이
스에서 미처 구축하지 않은 사상체질의학의 약물을 기준으로 데이
터베이스를 구축하면 중의학과 다른 한의학의 특징을 시스템생물학 
특히 네트워크약리학적으로 접근할 수 있게 됨으로써, 사상체질의
학과 중의학의 변증과 상관관계에 대한 비교가 가능하고, 사상체질
처방과 후세방 및 고방의 약물조합의 차별성을 이해할 수 있으며, 
사상체질의학의 사상인별 소증과 변증의 증후와 상관관계를 약물-
증후의 연관관계로 분석할 수 있으며, 특히, 해외 유전학관련 데이
터베이스와 연계시키면 ‘약물-증후-유전’의 관계로 ‘사상처방(약
물)-소증-유전인자’로 설명할 수 있을 것이다. 
    뿐만 아니라, 중국과 다른 별도의 데이터베이스구축과 관계없
이 한의학 본초방제의 유효성과 안전성에 대한 분자단위의 실험적 
연구와 병행하여 시스템 차원에서 보완하는 연구는 중국의 TCM 
데이터베이스와 같은 시스템을 활용할 필요가 있다고 본다. 
     다만, 본 연구는 관련 선행연구가 부족하여 중국 데이터베이
스사례의 전반적인 상황에 대한 현황을 파악하는 수준에 머물렀으
며 중국 데이터베이스 구축의 핵심 알고리즘 및 데이터베이스 구축 
기술에 대한 정보는 획득할 수 없었다.

결    론

    한의학의 전체론적 성격은 한의학을 과학화하는 데에 걸림돌로 
여겨져 왔다. 하지만 환원주의적 현대 생명과학의 한계를 거시적, 
통합적인 접근법으로 극복하고자 하는 시스템생물학이 발전하면서 
한의학을 현대적으로 새롭게 발전시킬 수 있는 방법론으로 주목받
고 있다. 한약의 네트워크 약리학 연구가 대표적이다.
    중국에는 TCM 네트워크 약리학 연구를 위한 데이터베이스가 
8개 구축되어 ‘성분-약물-방제-표적-질병’ 등에 대한 정보와 각 요
소들 간의 상호 관계를 보여 주는 네트워크 분석을 제공한다. 또한 
이를 바탕으로 한 많은 수의 논문이 발표되고 있다.
    사상의학의 개인맞춤의학으로서의 면모는 네트워크 약리학을 
사상의학에 응용할 수 있는 가능성을 높인다. 하지만 아직 국내에
는 한약의 네트워크 약리학 연구를 위한 데이터베이스가 구축되어 
있지 않다. TCMSP 데이터베이스와 비교해 본 결과 총 279개의 사
상약물 중 99개를 찾을 수 없었으며, 사상 주요 처방에 포함된 
121개의 약물 중에서도 25개가 포함되어 있지 않아 바로 사상의학 
연구에 이용하기에는 어려움이 있었다.
    우리 한의계에서 본 연구 결과를 기초로 하여 관련 학문과의 협
동연구를 통해 우리나라 한의약 경험에 근거한 최적의 시스템을 구

축하고 이에 대한 체계적인 연구를 진행시킬 수 있으리라 기대된다. 
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