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粪便甾醇在环境污染溯源与古生态应用中的研究进展
与展望

李秀美１，∗，王　 芸１， 刘苏涛２， 秦轲鑫１， 马　 硕１， 张明源１

１ 信阳师范大学地理科学学院，河南省水土环境污染协同防治重点实验室，信阳　 ４６４０００
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摘要：粪便甾醇是由人类和高等动物肠道微生物还原胆固醇等 Δ５ ⁃甾醇产生的一系列甾族化合物，是环境污染溯源与古生态重

建的重要指标，在揭示区域生态演变、评估现代环境风险以及探究气候变化与人类活动耦合机制方面具有独特优势与重要价

值。 系统综述了国内外研究中关于粪便甾醇现代过程调查及其在污染溯源与古生态应用中的研究进展，发现：（１）不同物种

（如人类、反刍动物、海洋哺乳动物）的粪便甾醇具有独特的“甾醇指纹”，基于特征比值（如粪甾烷醇 ／ ２４⁃乙基粪甾烷醇、异构粪

甾烷醇 ／粪甾烷醇等）可有效区分污染来源，并量化人类与其他动物输入的贡献；（２）在古生态领域，粪便甾醇已成功应用于历

史时期人口规模、畜牧业发展及南极企鹅和藏羚羊种群动态的重建研究，为深入理解人类与环境相互作用提供了关键证据；

（３）当前研究仍面临种间甾醇特征重叠、区域基础数据库缺失及沉积后生作用干扰等挑战。 未来研究需进一步加强粪便甾醇

现代过程调查，深入理解其传输、沉积和保存过程及其机制，并结合机器学习算法、多指标分析（如孢粉、古 ＤＮＡ）及高灵敏度检

测技术，优化分类模型并构建全球尺度的甾醇指纹数据库，从而提升污染溯源的精度与古生态重建的可靠性。
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ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｒｉｖｅｒｓ ｇｏｖｅｒｎｉｎｇ ｓｔｅｒｏｌ ｐａｔｈｗａｙｓ ｆｒｏｍ ｅｎｔｅｒｉｃ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｔｏ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｒｙ ｓｅｑｕｅｓｔｒａｔｉｏｎ． Ｔｈｉｓ ｒｅｑｕｉｒｅｓ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ
ｍｅｓｏｃｏｓｍ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｓｉｍｕｌａｔｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｔｒｅｓｓｏｒｓ （ ｅ． ｇ．， ｓａｌｉｎｉｔｙ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ， ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｏｍａｌｉｅｓ ） ．
Ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ， ｍｕｌｔｉ⁃ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ａｎａｌｙｓｅｓ （ ｅ．ｇ．， ｓｐｏｒｏｄｅｒｍａ， ａｎｃｉｅｎｔ ＤＮＡ）， ａｎｄ ｈｉｇｈ⁃ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｗｉｌｌ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｓ ａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈ ａ ｇｌｏｂａｌ⁃ｓｃａｌｅ ｓｔｅｒｏｌ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ ｄａｔａｂａｓｅ， ｔｈｅｒｅｂｙ
ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｔｒａｃｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｐａｌｅｏｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｆｅｃａｌ ｓｔｅｒｏｌｓ； ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌ； ｐａｌｅｏｎｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ； ｍｏｄｅｒｎ ｓｅｗａｇｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

甾醇（Ｓｔｅｒｏｌｓ）是一类由一个环戊烷及 ３ 个己烷环稠合而成的环戊烷多氢菲有机化合物，广泛存在于湖泊

沉积物、泥炭、海洋沉积物等多种环境介质中［１］。 作为动植物的次级代谢产物，其在生物体内主要以游离态

或脂类形式存在。 其中，粪便甾醇（Ｆｅｃａｌ Ｓｔｅｒｏｌｓ）是由人类及高等动物肠道微生物还原胆固醇等 Δ５⁃甾醇产生

的一系列甾族化合物［２—３］，主要包括粪甾烷醇（Ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌ）、异构粪甾烷醇（Ｅｐｉｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌ）、２４⁃乙基粪甾烷醇

（２４⁃Ｅｔｈｙｌｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌ）等［４］。 粪便甾醇在自然界中化学性质相对稳定，不易降解，能在地质环境中长期保存，
是示踪人类和动物粪便输入丰度变化的理想指标［５—８］。 微生物介导的甾醇异构化过程（图 １），揭示了环境条

件对甾醇保存状态的重要调控机制［２］。 近年来，随着有机地球化学分析技术的进步，粪便甾醇已经成为地质

环境中生态溯源示踪的重要指示物［９—１０］。 大量研究表明，粪便甾醇不仅可以精准解析陆源污染物向水生生

态系统的输入路径，还能通过沉积记录揭示历史时期生物活动与生态系统的协同演化过程，为生态评估与修

复提供分子尺度的动态证据［４，１１—１４］。
早在 ２０ 世纪 ７０ 年代，研究学者便已在沉积物中检测出粪便甾醇，并将其作为人类粪便污染的代用指标，

用于确定纽约湾的污水污染程度［１５］。 随后，粪便甾醇分析在环境科学研究中得到了广泛的应用和发展。 在

国外，粪便甾醇已成功应用于示踪水体、沉积物、河口以及海洋环境中生活污水的输入［１６—２０］。 国内研究则主

要聚焦于南极、渤海及部分海湾地区［２１—２２］，研究发现粪便甾醇的分布特征能较好地反映人类生活污染物对近

岸环境影响的范围与程度。 气相色谱⁃质谱联用技术（ＧＣ⁃ＭＳ）的发展，为基于粪便甾醇在特定场景下开展古

人类活动的重建研究提供了有力支撑［５，２３—２４］。 Ｄ′Ａｎｊｏｕ 等人利用挪威北部遗址周边湖泊沉积物中的粪便甾

醇指标，重建了该地区晚全新世以来的人口数量动态变化，为探究该区域人类活动历史及其与环境相互作用

提供了关键依据［１１］。 近年来，我国学者在青藏高原南部［７］、 西部［８］以及北部［２５］等地利用粪便甾醇指标重建
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了人类、反刍动物和藏羚羊等物种的种群规模变化，凸显了该指标在古生物活动重建研究中的重要价值。 然

而，当前该指标的应用仍面临诸多挑战，如种间甾醇重叠、生物来源定量困难、区域性与全球性动物甾醇数据

库尚不完善等。 目前，国内对粪便甾醇现代过程及其应用进展缺乏系统性综述。 鉴于此，本文系统梳理了近

年来国内外相关研究，重点解析粪便甾醇现代过程及其在环境污染溯源与古生态重建领域的应用现状，进而

归纳当前研究中的关键瓶颈问题并提出未来研究方向，以深化该生物标志物在古生态和古环境研究中的理论

价值与实践潜力。

图 １　 粪便甾醇化合物形成、降解以及湖泊沉积示意图（修改自 Ｋｅｅｎａｎ 等［９］ ）

Ｆｉｇ．１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｄｅｐｉｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ， ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｓｔａｎｏｌｓ （ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ Ｋｅｅｎａｎ ｅｔ ａｌ．， ２０２１）

１　 甾醇的结构与分类

甾醇，属于甾族化合物的一种，由 １ 个环戊烷及 ３ 个己烷环稠合而成，以共同的甾核即环戊烷多氢菲为基

本特征［１］。 甾醇的化学性质与生物活性主要由分子上取代基类型与位置、侧链长度与构型以及双键的数量

与空间排列共同调控［２６］。 自然界中的甾醇通常具有特定的生物来源，据此可分为动物甾醇、植物甾醇以及菌

类甾醇。 动物甾醇以胆固醇（Ｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌ）为主，主要由动物自身合成，食物补充为辅［２７］。 植物甾醇包括 β⁃谷
甾醇（β⁃ｓｉｔｏｓｔｅｒｏ）、豆甾醇（Ｓｔｉｇｍａｓｔｅｒｏｌ）以及菜油甾醇（Ｃａｍｐｅｓｔｅｒｏｌ）等，β⁃谷甾醇和豆甾醇是高等植物的主要

成分［２８—２９］，也可源于湖底的藻类或海洋浮游生物（如硅藻、蓝藻和金藻等） ［３０—３１］。 菌类甾醇源自真菌或其他

微生物，常见者为存在于真菌类的细胞膜内为麦角甾醇（Ｅｒｇｏｓｔｅｒｏｌ） ［３２］，其生理功能与动物细胞中胆固醇类

似。 粪便甾醇为人类和高等动物肠道内微生物还原 Δ５⁃甾醇产生的一系列甾族化合物［２—３］，主要源于动物粪

便及排泄物，常见的粪便甾醇包括粪甾烷醇、异构粪甾烷醇、２４⁃乙基粪甾烷醇等［４］。

２　 粪便甾醇的现代过程研究进展

２．１　 物种特异性甾醇分布规律

如图 ２ 所示，粪便甾醇的分布特征因物种食性及代谢差异呈现显著特异性。 ２０ 世纪 ６０ 年代，Ｅｎｅｒｏｔｈ

３　 ２１ 期 　 　 　 李秀美　 等：粪便甾醇在环境污染溯源与古生态应用中的研究进展与展望 　
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图 ２　 典型区域粪便甾醇分布的物种特异性

Ｆｉｇ．２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｓｔｅｒｏｌｓ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ

等［３３］发现人类粪便甾醇组成与饮食类型密切相关：以黄油和玉米油为膳食来源的受试者粪便中虽均以粪甾

烷醇为主，但粪甾烷醇与胆固醇比值因油脂来源不同呈现显著差异。 随后，基于海洋动物粪便的甾醇图谱［３４］

显示，齿鲸（虎鲸和瓶鼻海豚）、企鹅与海豹粪便以胆固醇为主，而海狮粪便粪甾烷醇占比突出，这种差异为评

估海洋哺乳动物对海洋碳循环的贡献提供了地球化学证据。 进一步聚焦陆地动物，Ｌｅｅｍｉｎｇ 等［３５］对澳大利亚
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多物种的对比研究发现：人类粪便总甾醇含量约为其他物种的 ４—５ 倍且以粪甾烷醇为主；牛、羊、马等反刍动

物粪便以 β⁃谷甾醇和 ２４⁃乙基粪甾烷醇为主；狗、猫和海鸥粪便则富含胆固醇。 Ｔｙａｇｉ 等［３６］对 ４ 种常见家养动

物（猪、马、牛、鸡）的研究发现，马粪便中异构粪甾烷醇的含量显著高于猪、牛和鸡，马、猪粪便豆甾烷醇浓度

较高，而鸡、牛粪便则富含胆固醇。 上述证据表明，不同物种粪便甾醇的分布特征存在显著差异，可以作为区

分物种来源的可靠生物标志物。
国内相关研究自 ２１ 世纪初逐步深化。 徐恒振等［３７］ 通过分析中国大连地区样本，验证食草动物主要含

２４⁃乙基粪甾烷醇，食肉动物以胆固醇为主，人类粪便则主要含粪甾烷醇；杂食动物因食性复杂，粪便甾醇组成

呈现多样性。 随后，韦洋洋［３８］发现南极企鹅聚居地沉积环境富集胆固醇和胆甾烷醇，而海豹活动区沉积环境

以胆固醇和异构粪甾烷醇为主，胆甾烷醇的含量极低。 Ｌｉ 等［３９］分析了青藏高原不同区域食草动物、食肉动物

和人类粪便甾醇分布特征，发现食草动物粪便中豆甾烷醇、２４⁃乙基粪甾烷醇及其异构体浓度较高，食肉动物

粪便富含胆固醇，人类粪便的优势甾醇为粪甾烷醇和胆固醇。 李秀美等［４０］ 进一步细化青藏高原西部夏达错

地区物种的粪便甾醇分布特征，发现人类粪便以粪甾烷醇和异构粪甾烷醇为主，狐狸和狼粪便中优势甾醇为

胆固醇，鸟类粪便 β⁃谷甾醇占比超 ８５％，兔、驴、马、羊、牛等植食性动物粪便中含量较高的甾醇为豆甾醇、β⁃
谷甾醇、２４⁃乙基粪甾烷醇和谷甾烷醇。 此外，对内蒙古地区食草动物（牛、羊、马）粪便的分析显示，各物种粪

便甾醇均以植物甾醇为主，但不同物种粪便甾醇化合物比例存在差异［４１］。
总体而言，人类粪便中粪甾烷醇的含量最高［４０］，食草动物粪便中 ２４⁃乙基粪甾烷醇显著富集，胆固醇和粪

甾烷醇的含量较低［２，３５］，而食肉动物粪便则普遍以胆固醇含量最高［３７］。
２．２　 “甾醇指纹”的定量识别

不同物种因摄食习惯、消化系统和消化功能不同，其粪便中的粪甾醇种类和赋存也不同，可以进而形成不

同独特的“甾醇指纹” ［１４］。 基于特定甾醇的浓度组合或特征比值，可以识别粪便的生物来源（表 １） ［１１，１８］，这
使其成为环境监测与生态溯源研究中的关键评价指标。

表 １　 判断粪便来源的甾醇比

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇ ｓｔｅｒｏｌ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｏｒｉｇｉｎ

序号
Ｎｏ．

甾醇比值
Ｆｅｃａｌ ｓｔｅｒｏｌｓ ｒａｔｉｏｎ

识别值
Ｏｕｔｃｏｍｅ

来源判断
Ｓｏｕｒｃｅ ｊｕｄｇｍｅｎｔ

１ 粪甾烷醇 ／ ２４⁃乙基粪甾烷醇［４２］ ＞１．５ 人类

＜０．２５ 食草动物

２ 粪甾烷醇 ／ （粪甾烷醇＋２４⁃乙基异构粪甾烷醇） ［４３］ ＞０．７３
＜０．３８

人类
食草动物

３ （２４⁃乙基粪甾烷醇 ／ ２４⁃乙基异构粪甾烷醇）＋（异构粪甾烷醇 ／ 粪甾烷醇） ［３］ ２．１—２．７ 马

４ （粪甾烷醇＋异构粪甾烷） ／ （粪甾烷醇＋异构粪甾烷醇＋２４⁃乙基粪甾烷醇＋２４⁃乙基异构粪甾烷醇） ［３９］ ＞０．５ 杂食动物

＜０．３８ 食草动物

５ （粪甾烷醇＋异构粪甾烷醇） ／ （２４⁃乙基粪甾烷醇＋２４⁃乙基异构粪甾烷醇） ［２］ ＞１
＜１

杂食动物
反刍动物

６ 胆甾烷醇 ／ （胆甾烷醇＋粪甾烷醇＋异构粪甾烷醇） ［４４］ ≥０．５ 鸟类

Ｅｖｅｒｓｈｅｄ 等［４２］提出粪甾烷醇 ／ ２４⁃乙基粪甾烷醇可用于区分人类和反刍动物的粪便输入：比值大于 １．５，表
明主要受人类粪便污染；小于 ０．２５，表明主要受食草动物粪便污染。 Ｌｅｅｍｉｎｇ 等［４３］对该指标进行了扩展，使用

粪便甾醇 ／ （粪便甾醇＋２４⁃乙基异构粪甾烷醇）估算人类和食草动物粪便的贡献：比值大于 ０．７３ 代表仅受人类

粪便污染，小于 ０．３８ 代表仅受食草动物粪便污染），该方法的可靠性得到了 Ｐｒｏｓｔ 的验证［３］。 为了进一步区分

食草动物粪便，Ｐｒｏｓｔ 等［３］建立了一个新的比值：（２４⁃乙基粪甾烷醇 ／ ２４⁃乙基异构粪甾烷醇）＋（异构粪甾烷醇 ／
粪甾烷醇）来有效区分马粪便和其他食草动物粪便，这一结论在 Ｇｉｌｌ 等［４５］的研究中得到进一步的验证。 针对

甾醇异构化过程的环境干扰，Ｌｉ 等［３９］提出（粪甾烷醇＋异构粪甾烷） ／ （粪甾烷醇＋异构粪甾烷醇＋２４⁃乙基粪甾

烷醇＋２４⁃乙基异构粪甾烷醇）比值来区分人类粪便与其他动物粪便输入：比值＞０．５ 表示人类粪便，比值＜０．３８
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代表其他动物粪便。 由于狼粪便中该比值范围与食草动物粪便中存在重叠，该比值虽能有效区分人类粪便与

其他动物粪便，但无法单独区分食草动物粪便与食肉动物粪便［３９］。 Ｂｕｌｌ 等［２］ 构建（粪甾烷醇＋异构粪甾烷

醇） ／ （２４⁃乙基粪甾烷醇＋２４⁃乙基异构粪甾烷醇）比值来识别杂食动物（比值＞１）和反刍动物（比值＜ １）。
Ｄｅｖａｎｅ 等［４４］提出胆甾烷醇 ／ （胆甾烷醇＋粪甾烷醇＋异构粪甾烷醇）可用于识别鸟类粪便，当比值大于 ０．５ 时，
表明存在鸟类粪便污染。 在东非［４６］、西伯利亚［４７］、青藏高原［４８］ 等地的野生动物粪便样品研究发现，甾醇化

合物不仅可以区分草食性动物、肉食性动物、杂食性动物，还可区分反刍和不反刍草食性动物。
综上所述，目前利用粪便甾醇指标可识别人类、草食性动物和肉食性动物。 但由于某些物种间甾醇特征

重叠，现有的方法难以对具体物种或动物类别进行精细划分。 因此，需开展更系统的现代调查，构建高分辨率

的物种特异性甾醇谱数据库，结合机器学习优化阈值动态调整，以提高分类精度，明确动物类群与甾醇指纹的

定量关系。

３　 粪便甾醇在环境污染溯源与古生态重建领域的应用

３．１　 环境污染溯源研究

粪便甾醇在自然界中化学性质稳定，在生物地球化学研究中常被作为研究沉积有机物来源、沉积环境和

环境污染状况等的特定生物标志物。 早在 ２０ 世纪 ８０ 年代，研究者便开始利用粪便甾醇作为污水生物标志

物，研究其在河口及近海水体和沉积物中的分布规律，为评估环境质量和污染状况提供重要依据。 在巴西，
Ａｒａｕｊｏ 等［４９］选取红树林沉积物中粪甾烷醇作为粪便污染的主要指标，结合粪甾酮、胆固醇等评估不同区域的

污水污染程度。 结果表明，在人口稀少、城市化程度低的区域粪甾烷醇水平较低，未受污水污染；靠近大都市

的区域粪便甾醇浓度较高，受到中等程度的粪便污染。 在污灌区，粪便甾醇可用于研究水土污染。 向海清［５０］

在太原市小店污灌区的研究发现，长期污水灌溉显著增加了土壤中粪便甾醇的累积，且与地下水污染程度呈

正相关，为农业污水回用风险评估提供了新方法。 在海洋环境中，粪便甾醇的浓度与分布能够有效评估近海

养殖及陆源排污对海洋生态的影响。 徐恒振等［５１］ 通过分析排污口海水与沉积物中粪便甾醇浓度，发现近岸

区域粪便甾醇的富集程度与人类活动强度呈正相关。 此外，粪便甾醇结合多源示踪指标可准确解析农村集水

区污染特征。 在爱尔兰农村流域的研究中，利用粪便甾醇结合荧光增白剂（ＦＷＣ）、咖啡因、人工甜味剂等多

参数指标，对农业牧场与化粪池废水污染进行区分。 结果表明，甾醇与 ＦＷＣ 等指标相结合能有效量化人类活

动对地表水的贡献，并识别污染热点，尤其在化粪池密度高、土壤渗透性低的区域效果显著［５２］。
目前，我国水污染日益加剧，给人类的生存带来严峻的挑战［５３—５５］。 近年来甾醇作为一种粪便来源指示

物，被广泛用于污水中粪便的检测［５６—５７］。 在重庆南山老龙洞地下河的研究中，通过 ＧＣ－ＭＳ 分析悬浮物中的

粪便甾醇，结合比值法，发现 ３ 月和 ５ 月该地下河主要受人类粪便影响，而 １ 月则与家禽粪便污染相关，验证

了甾醇在季节性污染源追踪中的有效性［５８］。 姚晓瑞［５９］通过对新疆北部典型湖泊中 １９ 个沉积物样品进行分

析，发现粪便甾醇在研究区域的湖泊沉积物中广泛存在，并通过甾醇的含量对湖泊污染程度进行了科学评估。
Ｌｉｕ 等［６０］通过甾醇比值评估新疆博斯腾湖和玛纳斯湖的污染状况，发现两湖均存在不同程度的粪便甾醇污

染，污染来源主要包括生活污水的排放和农业活动的开展。 综上所述，粪便甾醇作为一种稳定且具有特异性

的生物标志物，在追踪和评估水体和沉积物中的粪便污染方面发挥着重要作用。 此外，粪便甾醇与其他污染

物指标的结合使用，能够进一步提高污染源追踪的准确性和效率，对保护和改善水环境质量具有重要意义。
３．２　 古生态重建研究

随着有机地球化学分析技术的发展，生物标志化合物已经成为重建古生物和古环境的重要手段［６１］。 其

中，粪便甾醇能迅速沉积于湖泊沉积物等地质载体并在其中长期保存，被广泛应用于追踪人类及动物活动的

历史动态，为解析人地关系与生态演化提供分子证据［５—８］。 如图 ３、图 ４ 所示，多个典型地区的沉积记录综合

展现了该指标在重建古生物活动中的全球性应用潜力。 在挪威北部，湖泊沉积物中的粪甾烷醇、异构粪甾烷

醇、２４⁃乙基粪甾烷醇和 ２４⁃乙基异构粪甾烷醇四种粪便甾醇含量的变化表明，约 ２２５０ ｃａｌ ｙｒ ＢＰ 人类和家畜首

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ３　 早⁃中全新世以来不同地区基于粪便甾醇指标重建的古生物记录

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｐａｌｅｏｎｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｃｏｒｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｅｃｅｓ ｓｔｅｒｏｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｓｉｎｃｅ ｔｈｅ Ｅａｒｌｙ⁃Ｍｉｄｄｌｅ Ｈｏｌｏｃｅｎｅ

次迁入该地区，并揭示了农业活动强度的变化，为理解人类与环境之间的相互作用提供了新的视角［１１］。 对北

大西洋法罗群岛湖泊沉积物中的粪便甾醇研究显示，公元 ５００ 年人类和家畜已抵达该地区，这一结果得到该

地区沉积 ＤＮＡ 的验证，进一步证实了粪便甾醇指示过去人类活动的可靠性［１２］。 在中美洲玛雅低地的伊坦湖

沉积岩芯中，粪甾烷醇记录较好地指示了人口规模以及食草动物（如鹿等）活动强度的变化，结合当地古气候

数据，阐明了气候变化对土地利用模式及社会兴衰的影响［９］。 在青藏高原，粪便甾醇展示了其在高寒环境背
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图 ４　 晚全新世以来不同地区基于粪便甾醇指标重建的古生物记录

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｐａｌｅｏｎｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｃｏｒｄｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｅｃｅｓ ｓｔｅｒｏｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｓｉｎｃｅ ｔｈｅ Ｌａｔｅ Ｈｏｌｏｃｅｎｅ

景下重建古生物活动的潜力。 Ｗａｎｇ 等［２５］利用青藏高原北部卓乃湖沉积岩芯粪便甾醇，重建了该地区全新世

以来藏羚羊的种群规模变化，并揭示了其对环境变化的响应。 在青藏高原西部［８］，研究者通过分析夏达错湖
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泊沉积物样品中的粪便甾醇记录，获得了高原西部晚全新世第一条高分辨率的古人类活动记录和反刍动物数

量变化记录。 在青藏高原南部，Ｌｉ 等［７，３９］基于昂仁金错湖泊沉积物中的粪便甾醇指标重建了该地区小冰期以

来人类活动和食草动物数量变化。 上述研究表明，粪便甾醇指标不仅能捕捉千年尺度的人类活动信号，还可

解析气候－社会耦合机制，为人地关系研究提供了可靠的分子证据。
通过分析粪化石样品中粪便甾醇的种类与含量，还可以获取过去边防基层军事机构的动物利用情况。 例

如，黄有良等［４１］通过分析新疆克亚克库都克烽燧遗址粪化石样品中粪便甾醇的种类与含量，发现烽燧周边长

期生活一定数量的家畜，包括杂食性犬类和羊、马等食草动物，这些牲畜维持并丰富了官兵的日常生活。 此

外，粪便甾醇在极地生态研究中展现出独特优势，可以很好的指示历史时期企鹅、海豹等动物的种群变化。 例

如，在南极阿德利岛［１３］，研究者利用沉积物中的粪便甾醇重建了过去 ２４００ 年来企鹅种群数量变化。 在南极

罗斯海地区［６２］，基于沉积物中胆固醇和胆甾烷醇含量，重建了过去 ７００ 年企鹅种群的变化，揭示了气候变化

对企鹅种群的影响。 韦洋洋利用异构粪甾烷醇和胆甾烷醇重建了历史时期东南极蒲福岛地区海豹和企鹅种

群数量变化，并通过对比水生藻类变化情况，发现生物粪便输入为藻类生长提供了充足的营养物质［３８］。 这些

研究为理解生物活动与自然环境之间的相互作用提供了科学基础，有助于更全面地评估生物活动对自然环境

的长期影响。

４　 问题与展望

粪便甾醇作为地质环境研究中新兴的生物标志物，近年来在人类活动示踪、古生态重建及环境污染溯源

等领域展现出独特的应用价值，然而，其存在的问题也是不容忽视的，主要有以下几个方面：
（１）现代过程研究的全链条量化不足。 现有研究对粪便甾醇的“摄入⁃代谢⁃排泄⁃沉积”全链条机制的系

统性解析仍存在显著空白。 不同地区的生物因摄食习惯不同以及消化功能存在差异等，动物粪便的甾醇种类

和含量也可能存在差异。 例如，青藏高原地区人类粪便中粪甾烷醇约占总甾醇的 ３８％［４０］，而在低纬度地区

（如大连）人类粪便中粪甾烷醇约占总甾醇的 ５２％［３７］。 此外，季节变化对甾醇特征的影响尚未明确—冬季干

草与夏季鲜草可能导致食草动物粪便中甾醇的含量发生变化，环境因素（如盐度、ｐＨ、有机质）对粪便甾醇的

保存也会产生一定的影响［６３］，但相关动态监测网络尚未建立。 未来需系统解析甾醇的“来源⁃迁移⁃转化⁃保
存”全链条机制，重点研究区域环境差异对动物代谢的影响。

（２）分类精度提升与标准化方法构建。 现有研究表明，基于粪便甾醇指纹特征可有效区分人类活动排泄

物、食草动物及反刍动物粪便来源，但其分类精度仍受限于种间甾醇特征重叠、沉积后生作用的环境干扰及现

有数据库亚种分辨率不足等问题。 因此，结合机器学习算法开发多维特征分类模型以及建立区域性与全球性

粪便甾醇参考数据库至关重要［５２］。 此外，目前粪便甾醇主要依赖特定甾醇比值和代谢产物的分布对食草动

物和食肉动物进行划分［３，４７］。 然而，不同物种的甾醇含量因肠道菌群代谢效率和饮食复杂性存在显著差异，
导致标准化不足，因此，建议结合稳定同位素（δ１３Ｃ⁃甾醇）和微生物基因组学技术，揭示生物肠道菌群的区域

适应性特征。 同时，开发基于深度学习的多维分类模型（如卷积神经网络、随机森林），整合甾醇指纹、同位素

特征以及环境参数，从而提升种间分辨率。
（３）古生态重建的可靠性优化。 粪便甾醇作为一种重要的生物标志物，近年来常被用作重建古生物的有

效代用指标［３，６４—６５］。 虽然粪便甾醇在沉积物中难以降解，但在某些条件下（如高温或微生物活动旺盛的环

境）仍可能发生变化［６６］。 这种降解或转化可能进一步影响其作为生物标志物的有效性。 因此，需要进一步研

究环境因素（如盐度、ｐＨ 值、温度、有机质含量等）对粪便甾醇保存和转化的影响，以建立更准确的定量模型。
此外，由于粪便甾醇的来源多样且微生物转化过程复杂，在未来重建古生物群落时，应注重将粪便甾醇与其他

环境指标（如孢粉、冰芯、有机碳等）相结合，构建多指标综合分析体系［６５—６７］，以提高重建结果的准确性。 此

外，针对高分辨率古环境重建，需开发超高灵敏度检测技术（如二维气相色谱⁃飞行时间质谱）以应对低浓度甾

醇信号提取难题。

９　 ２１ 期 　 　 　 李秀美　 等：粪便甾醇在环境污染溯源与古生态应用中的研究进展与展望 　
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（４）污染溯源技术的整合应用。 在环境污染领域，尽管粪便甾醇可以提供污染源的定量评估，但单独使

用时可能无法完全区分人类和动物粪便的贡献，因此，需结合多化学指标（如咖啡因、荧光增白剂、人工甜味

剂等）更加全面有效的区分人类与动物粪便［５２］，在未来的研究中可以引入贝叶斯混合模型，结合线性回归与

机器学习来量化多污染源贡献率。
（５）进一步丰富应用场景。 目前对粪便甾醇的研究多聚焦于湖泊、河口、近海水体、土壤等环境介

质［３，３９， ５６，６８］，主要用于古生物重建和追踪环境污染源。 粪便甾醇作为一种特定生物标志物，在未来的生态研

究中具有很大的潜力，因此，未来研究中可进一步加强对粪便甾醇在不同介质中的研究，例如，探究粪便甾醇

在高原 ／极地冰芯、喀斯特洞穴沉积以及人类活动遗址的适用性，进而完善粪便甾醇的功能体系。
尽管粪便甾醇在国内古生态应用中的研究较为薄弱，但是其作为一种高特异性的生物标志物，为古生物

重建提供了关键证据，尤其在揭示区域食草动物活动强度、人类活动强度及其影响因素等方面具有重要意义。
因此，未来研究中需进一步加强粪便甾醇现代过程调查，深入理解其传输、沉积和保存过程及其机制，构建全

球性、区域性数据库；突破单一指标局限，结合多种指标和古 ＤＮＡ 技术，进一步了解牧业传播与气候变化的互

动机制，为评估现代人类活动的生态风险提供历史参考。
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